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Resumen 
Solanum es el género más grande y diverso de plantas de la familia Solanaceae, con 
aproximadamente 1400 especies. Entre sus especies se encuentran muchas de importancia 
económica por su uso y explotación como alimento y aplicaciones en farmacología, además de las 
relaciones ecológicas y evolutivas que establecen con numerosas especies de insectos para los 
cuales son plantas nutricias. En el presente estudio se realizó una tipificación molecular de 17 
especies de Solanum, subgénero Leptostemonum, mediante secuenciación de fragmentos de las 
regiones matK, trnH-psbA e ITS. Se estandarizaron las condiciones para la extracción y 
amplificación de los fragmentos y se evaluó su utilidad para la separación de las especies en 
comparación con previa determinación morfológica realizada por el especialista.  Los resultados 
demostraron que ITS tiene el mayor número de sitios variables, diversidad nucleotídica, y las tasas 
más altas de discriminación (88,9%) seguido por trnH-pbsA y matK; sin embargo su amplificación 
produce resultados menos satisfactorios que las regiones del cloroplasto. Entre las posibles 
combinaciones de loci con matK + trnH-psbA +ITS, ITS + trnH-psbA e ITS + matK se obtuvo el 
mismo poder de discriminación (88,9%), pero debido a las ventajas de trabajar con una región 
codificante se recomienda usar ITS + matK  para identificar especies de plantas del subgénero 
Leptostemonum. 
  
Palabras clave: matK, trnH-psbA, ITS, plantas, DNA barcode 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
  
Abstract 
Genus Solanum is the largest and most diverse of family Solanaceae, with about 1400 species. 
Many species are economically important for its use and exploitation for food and pharmacology 
applications, in addition to the ecological and evolutionary relationships established with numerous 
species of insects for which are food plants. In this study it was performed molecular typing of 
species of the genus Solanum subgenus Leptostemonum using sequences of matK, trnH-psbA and 
ITS. Conditions for extraction and amplification of the fragments were standardized and it 
evaluated the utility of these for separating species compared to previous morphological 
determination by the specialist.  Results demonstrated that ITS have the most variable sites, greater 
nucleotide divergences, and the highest species discrimination rates (88.9%). It was followed by 
trnH-psbA and matK (each 77%). However, its amplification produces less satisfactory results than 
the chloroplastic regions. Combinations of loci with matK+trnH-psbA+ITS, ITS+trnH-psbA and 
ITS + matK showed the same species discrimination rates (88.9%) but because of the advantages 
of working with a coding region, we recommended using ITS + matK to identify plant species of 
subgenus Leptostemonum. 
 
Keywords: matK, trnH-psbA, ITS, plants, DNA barcode 
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 Introducción 
 
El género Solanum  incluye especies de plantas de gran importancia desde el punto de vista 
alimenticio, ecológico y farmacéutico, generando interés en áreas de investigación con 
aplicaciones prácticas como por ejemplo la obtención de especies mejoradas genéticamente para el 
aumento de la producción de los cultivos (Heiser, 1989). Las propiedades farmacéuticas han sido 
también ampliamente exploradas, especialmente en países donde se conoce su uso tradicional 
como plantas medicinales (Govind, 2011). Otros estudios han incluido aspectos taxonómicos y de 
relaciones evolutivas entre los miembros del grupo y la familia en general (Bohs, 2004; Levin et 
al., 2005). A pesar de la importancia de muchas especies de este género, su taxonomía es compleja 
(Miz et al., 2008; “Solanaceae Source,” 2012) y la separación de las especies se dificulta por la 
existencia de pocos especialistas en el grupo, los cuales son escasos en el país.  
 
Se considera que el uso de caracteres moleculares y de un sistema de apoyo en la separación de 
especies o asignación de especímenes a grupos de especies, podría contribuir considerablemente a 
la identificación y selección rápida y acertada de especies con intereses y aplicaciones particulares 
(Hollingsworth et al., 2011).  
 
El uso de una secuencia de ADN como código de barras para la identificación genética de especies, 
es una propuesta realizada por Hebert et al. (2003) y es considerada  una herramienta de gran 
utilidad no solo para usuarios especializados en sistemática o taxonomía, sino para científicos de 
otros campos y usuarios no especializados, como funcionarios de aduanas, productores farmacos y 
especialistas forenses.  La implementación de esta propuesta ha sido más fácil de estandarizar y 
aplicar en animales que en plantas.  En ellos se ha podido identificar una región DNA barcode que 
discrimina entre especies con porcentajes más altos en comparación con los encontrados en plantas 
(Fazekas et al., 2009). 
 
En plantas es de particular interés validar herramientas taxonómicas que faciliten la realización de 
estudios aplicados como programas de mejoramiento genético para obtener materiales con 
características agronómicas deseables; así mismo para programas de protección de la 
biodiversidad, identificación de especies crípticas y estudios de biología y ecología de especies. 
Otros aspectos considerados incluyen análisis de dietas a través de la identificación de tejidos 
vegetales en el contenido del intestino de insectos, estudios de botánica forense donde  partes de 
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tejidos vegetales microscópicos con difícil identificación morfológica sirven como evidencia,  y 
por último en la prevención de mercado ilegal de especies en vía de extinción, todos ellos 
requieren una correcta  identificación de las especies. En el presente estudio se evaluó en plantas 
del género Solanum, subgénero Leptostemonum, el uso del gen matK, el espaciador intergénico 
trnH-psbA y la región ribosomal ITS, como secuencias baroce de utilidad para la separación de 
especies.  
 1. Marco teórico 
 
1.1 La familia Solanaceae 
La familia Solanaceae con 98 géneros y cerca de 2700 especies incluye plantas con gran 
representatividad e importancia entre las Angiospermas (Spooner et al., 1993).  Se distribuye en 
todos los continentes excepto en la Antártida, aunque la mayor parte de la diversidad de especies se 
produce en América Central y del Sur, y otras áreas de diversidad incluyen Australia y África. 
(“Solanaceae Source,” 2012). 
 
1.1.1 Importancia  
Gran cantidad de productos alimenticios se derivan de especies como Solanum tuberosum, 
Solanum lycopersicum, Solanum melongena y Solanum quitoense; así mismo, productos 
medicinales, venenosos o psicotrópicos han sido obtenidos por el gran contenido de alcaloides en 
especies como Mandragora autumnalis, Hyoscyamus albus, Atropa belladona y Nicotiana 
tabacum (Hashimoto et al., 1986; Piccillo et al., 2002; Haiat and Bucay, 2012). Adicionalmente, 
plantas del género Petunia se consideran importantes plantas ornamentales (García-Albarado et al., 
2010) y especies como Solanum torvum, Solanum hirtum, Solanum jamaicense y Solanum 
pseudolulo, constituyen importantes modelos de estudios ecológicos y evolutivos por la relación 
planta-hospedero que establecen con insectos y en particular con mariposas (Giraldo y Uribe, 
2010a, 2010b). Finalmente plantas como el tabaco, el tomate y la papa han sido modelos 
experimentales de estudios biológicos para responder a preguntas en genética, biología celular y 
molecular (Howard, 1970; Biela et al., 1999; Mazzucato et al., 2008).  
 
1.2 El género Solanum 
El género Solanum, con un estimado de 1400 especies, se considera el más grande y diverso de la 
familia Solanaceae y uno de los géneros más grandes de las plantas con flores (incluye 7 
subgéneros y de 60 a 70 secciones). Tiene una distribución predominantemente tropical (D´Arcy, 
1991). El mayor número de especies de Solanum ocurren en América del Sur, especialmente en la 
ladera de los Andes; pero centros secundarios de diversidad y endemismo son encontrados en 
América del Norte y México, América Central, el oriente de Brasil, el oeste de India, Australia, 
África, y Madagascar. Las especies de este grupo ocupan una gran diversidad de hábitats, desde 
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algunos de los bosques más húmedos en el mundo hasta los desiertos más secos.  Son encontradas 
a través de un amplio rango altitudinal, desde el nivel del mar hasta más de los 4500 m en el caso 
de algunas variedades de papa (“Solanaceae Source,” 2012). 
 
1.2.1 Taxonomía  
Los taxónomos tradicionales han reconocido tres subfamilias dentro de Solanaceae: Solanoideae, 
Nolanoideae, y Cestroideae (D’Arcy, 1979). Hunziker excluye Nolanoideae de Solanaceae y 
expande el numero de subfamilias a seis: Solanoideae, Cestroideae, Juanulloideae, 
Salpiglossoideae, Schizanthoideae, y Anthocercidoideae. En ambos esquemas, Solanum es ubicado 
dentro de la subfamilia Solanoideae y es caracterizado por tener semillas aplanadas con embriones 
curvos (Hunziker, 1979). Dentro de Solanoideae, Solanum pertenece a la tribu Solaneae (Hunziker, 
2001). Solanum se ha sido dividido en siete subgéneros en el sistema D'Arcy (D’Arcy, 1972; 
D’Arcy, 1991), basado en caracteres morfológicos e ideas intuitivas de relaciones. Subsecuentes 
datos moleculares de secuencias cloroplastídicas del gen ndhF identifican cerca de 13 clados 
principales dentro de Solanum (Bohs, 2005) (Figura 1).   
 
1.2.2 Características morfológicas  
El género Solanum posee gran variación morfológica, por lo cual la taxonomía es compleja, más 
aún cuando se consideran únicamente caracteres morfológicos  (Lester, 1997; Spooner et al., 2001; 
Miz et al., 2008; Yousaf et al., 2010). Las especies de Solanum pueden asumir una gran variedad 
de formas de crecimiento,  incluyendo hierbas anuales, arbustos, árboles y enredaderas leñosas 
(“Solanaceae Source,” 2012).   
 
Las hojas pueden ser simples, lobuladas o compuestas; ser alternas, opuestas o geminadas; glabras 
o pubescentes, frecuentemente desiguales en tamaño, pecioladas o sésiles, sin estípulas. Sus flores 
son generalmente actinomorfas, de cinco pétalos, cáliz, corola y cinco estambres; anteras 
dehiscentes, néctar ausente. Pueden ser unisexuadas o hermafroditas. Los frutos son de morfología 
variable, pueden ser bayas suaves de colores brillantes, secos de colores brillantes, suaves 
verdosos, duros de color amarillo verdoso o secas encerradas por un cáliz. Se caracterizan por su 
sabor suavemente dulce y la presencia de glicoalcaloides (“Solanaceae Source,” 2012) (Figura 2). 
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1.2.3 Investigación  
Por la importancia económica que tienen para el hombre las Solanáceas y particularmente el 
género Solanum, se están desarrollando a nivel mundial diversos proyectos de investigación que 
incluyen su estudio. En el año 2004, se estableció el  proyecto PBI (Planetary Biodiversity 
Inventories) Solanum, en el cual participan Micheal Nee y Lynn Bohs, especialistas en el grupo. 
El objetivo de este proyecto es tener un tratamiento taxonómico mundial a nivel de especie, 
disponible en internet y que incluya descripciones, fotos, claves, distribución geográfica, datos 
genómicos y artículos publicados (Knapp et al., 2004).  
 
Debido a la importancia económica de la papa y el tomate a nivel agronómico, éstos se han 
convertido en un blanco para estudios intensivos de genómica. La secuenciación del genoma del 
tomate es llevada a cabo como parte del “International Solanaceae Genome Project” (SOL). Este 
proyecto también generará datos genómicos y de expresión para otras species de Solanaceae. Se 
espera que la taxonomía, filogenia y genómica en Solanum y Solanaceae las ubique entre los 
géneros y familias de plantas más holísticamente entendidos y probablemente contribuya al 
bienestar humano a través de la mejora de plantas solanaceas importantes para la humanidad (“Sol 
Genomics Network,” 2013).  
 
1.3 Subgénero Leptostemonum 
Este es el segundo grupo más grande de Solanum, posee un estimado entre 350 a 450 especies, 
caracterizadas por poseer espinas en hojas y tallos (Figura 3) (Levin et al., 2006) por lo que es 
conocido como “spiny Solanum” o Solanum con espinas. Whalen (1984) reconoció 33 grupos 
informales de especies dentro del subgénero. Levin et al. (2006) con base en datos moleculares 
confirmaron la monofilia de este grupo, y según la filogenia que obtuvieron basada en parsimonia, 
y en los genes nucleares ITS, granule-bound starch synthase gene (GBSSI or waxy) y el espaciador 
intergénico trnS-trnG,  la sección Acanthophora es un grupo hermano de la sección Lasiocarpa: 
mientras que la sección Crinitum parece estar relacionado al clado Sisymbrifolium y la sección 
Torva esta cercanamente relacionada a las secciones Sisymbriifolium, Melongena y Micracantha.  
 
Este subgénero posee una amplia distribución desde el nivel del mar hasta los 3500 msnm, con la 
mayor riqueza de especies en América Central y del Sur, África y Australia (Levin et al., 2005).  
Para el Neotrópico se reconocen cerca de 200 especies Nee (1999), y en Colombia existen 54 
especies válidas y efectivamente publicadas (Orozco et al., 2008), y 30 especies reportadas en 
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Antioquia (Idárraga et al., 2007).  La mayoría de los miembros de este grupo tienen tricomas 
estrellados y largos, anteras atenuadas con poros terminales pequeños. De la misma forma este 
subgénero cuenta con especies de importancia alimenticia, farmacéutica y ecológica (Tabla 1).  
  
1.3.1 Importancia y  estudios realizados  
En la Universidad de Utah de Estados Unidos de América, se han realizado estudios de filogenia 
en el género Solanum (Bohs and Olmstead, 1997; Weese and Bohs, 2007) con base en secuencias 
del gen ndhF, además en la sección Lasiocarpa (Bohs, 2004) con ADN del cloroplasto (trnT-trnL 
y trnL-trnF, gen e intrón trnL), en la sección Acanthophora (Levin et al., 2005) y en el subgénero 
Leptostemonum (Levin et al., 2006; Stern et al., 2011) con ADN del núcleo (ITS, waxy ) y del 
cloroplasto (trnT-trnF y trnS-trnG). A nivel de Latinoamérica, en Brasil se conocen trabajos de 
filogenia en la sección Torva (ITS, Intrón trnL, trnL-trnF y trnS-trnG). De estos estudios se 
encuentran secuencias disponibles en Genbank.  La mayoría de las investigaciones han sido 
enfocadas a las propiedades medicinales, en Cuba  con Solanum torvum (Pérez Jackson et al., 
2011) en México con Solanum hirtum (Sánchez-Medina et al., 2001) y en Ecuador  con Solanum 
mammosum (Gachet et al., 2010).  
 
En Colombia estudios sobre el género Solanum subgénero Leptostemonum, incluyen algunos sobre 
variabilidad genética de Solanum quitoense (lulo) con base en secuencias COSII y AFLP (Enciso-
Rodríguez et al., 2010; Fory Sánchez et al., 2010), y el de filogenia de esta misma especie con base 
en secuencias COSII (Bedoya-Reina and Barrero, 2009). Así mismo el de variabilidad morfológica 
de la colección colombiana de lulo y especies relacionadas (Lobo et al., 2007), y los estudios de 
fitomejoramiento (Bernal et al., 1998),  los cuales se desarrollaron en la Corporación Colombiana 
de Investigación Agropecuaria (CORPOICA). Algunos estudios sobre inventarios de especies de 
Solanum con espinas de Colombia han sido desarrollados en la Universidad Nacional de Colombia, 
sede Bogotá (Orozco et al., 2008) y se conocen también estudios relacionados con las propiedades 
antioxidantes y al análisis de metabolitos secundarios con potencial farmacéutico de las plantas de 
este grupo (Flechas et al., 2008; Mosquera et al., 2009; Niño et al., 2011). 
   
1.3.2 Taxonomía  
Como se mencionó, existe una gran variabilidad y algunas dificultades en la identificación de 
especies además de la poca disponibilidad de taxónomos especializados. Para ejemplificar estas 
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dificultades, vale la pena mencionar  la situación de las secciones Torva y Acanthophora, que se 
encuentran dentro del grupo de Solanum con espinas. La sección Torva de Solanum incluye 
especies como Solanum paniculatum que a pesar de su valor económico (en países como Brasil) 
por sus propiedades farmacéuticas, son difíciles de identificar correctamente debido al gran 
número de sinonimias por la gran variabilidad en la forma de las hojas (Miz et al., 2008). Por otro 
lado en la sección Acanthophora, las especies Solanum stenandrum y Solanum agrarium  que 
muestran gran similitud morfológica, son confundidas frecuentemente y a esto se debe que existen  
colecciones con especímenes mezclados de ambas especies en herbarios (“Solanaceae Source,” 
2012).  
 
1.4 Iniciativa “DNA barcoding” en plantas 
El término ‘‘DNA barcode’’ o “DNA barcoding”  para la identificación de especies fue primero 
acuñado por Hebert et al. (2003) y consiste en un sistema de identificación microgenómico, que 
permite la discriminación de especies a través del análisis de un segmento pequeño del ADN, que 
representa una aproximación al diagnóstico de la diversidad biológica (Hebert et al., 2003). Para la 
mayoría de animales, el gen mitocondrial citocromo c oxidasa subunidad 1 (COI) ha sido usado 
como código de barras (Min and Hickey, 2007; Marín et al., 2009; Hoyos et al., 2012). Sin 
embargo este gen y otros genes de la mitocondria de plantas tienen limitaciones para estos 
propósitos debido a la baja variación genética, y a una estructura variable del genoma mitocondrial 
(Kress et al., 2005; Chase et al., 2007). Debido a esto las investigaciones en este grupo se han 
enfocado en el genoma del cloroplasto y del núcleo. En el año 2009, el grupo de trabajo de plantas 
del “Consortium for the Barcode of Life” (CBOL) recomendó el uso de los genes cloroplastidicos 
matK + rbcL como código de barras, para ser complementados con regiones adicionales, cuando 
fuese necesario (Hollingsworth et al., 2009). 
 
La evaluación del uso de diferentes regiones de ADN como Barcode incluyó  criterios de 
universalidad (facilidad en la amplificación y secuenciación), calidad de secuencias, y 
discriminación de especies donde cada región mostró diferentes debilidades y fortalezas.  El gen 
matK es una de las regiones codificantes del cloroplasto con mayor tasa evolutiva y por lo tanto 
muestra buenos niveles de discriminación entre especies (66%); sin embargo la universalidad de 
los primers tiene resultados variables entre diferentes grupos de plantas, mostrando éxito en 
algunos e irregularidad en otros (<50% en gimnospermas) (Hollingsworth et al., 2009).  
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Debido a la necesidad de encontrar primers universales dirigidos a la región matK, Dunning y 
Savolainen (2010) realizaron un estudio enfocado a diseñar primers para monocotiledoneas y 
dicotiledóneas, proponiendo 26 primers que permiten la amplificación fácil y exitosa de este 
marcador.  
 
El gen rbcL ofrece alta universalidad, con fácil amplificación en genomas de plantas terrestres 
(>90%), y buena calidad de las secuencias, pero con bajo poder de discriminación de especies 
(61%), debido a su baja tasa evolutiva, siendo útil para identificar a nivel de familia o género 
(Hollingsworth et al., 2009).  Debido a esto, en el presente estudio se decidió no hacer uso de este 
marcador porque el interés es discriminar a nivel de especie en plantas del género Solanum. 
 
Otra región evaluada para Barcode de plantas fue el  espaciador intergénico trnH-psbA, el cual 
demostró un alto porcentaje de amplificación en plantas terrestres (93% en angiospermas) y 
además un alto grado de discriminación  de especies (68%-69%). Sin embargo, se ha reportado que 
una de las limitaciones de su uso puede ser el  obtener secuencias en ambos sentidos de la cadena 
de buena calidad (Kress and Erickson, 2007; Hollingsworth et al., 2009) 
 
Por otro lado, el espaciador transcrito interno (ITS) del ribosoma nuclear 18S–5.8S–26S,   ha sido 
de utilidad para investigaciones en sistemática molecular de  plantas a nivel de especie (Álvarez y 
Wendel, 2003) y en estudios de filogenia (Levin et al., 2006). Algunos autores proponen que ITS 
debería ser incorporado en el grupo de secuencias de DNA barcode para la identificación de 
angiospermas (Kress et al., 2005; Li et al., 2011).  Hollingsworth et al. (2011) demostraron que 
esta región ofrece un buen poder discriminatorio entre especies; sin embargo, la eficiencia de 
amplificación es más baja que la de las tres regiones cloroplastídicas mencionadas con 
anterioridad. 
 
1.4.1 Resultados de “DNA barcoding” en plantas en comparación con 
animales 
Se debe considerar que el esfuerzo para identificar un DNA barcode para discriminar entre 
especies ha sido más exitoso en animales que en plantas. Para animales las investigaciones han 
reportado altas tasas de discriminación (>95%) de especies usando COI en todos los fila (Hebert et 
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al., 2003) y también en estudios  enfocados en aves (Kerr et al., 2007), peces (Ward et al., 2005), 
anfibios (Smith et al., 2008) y lepidópteros (Hajibabaei et al., 2006).   
 
 En contraste, los estudios en plantas reportan capacidades menores de las diversas regiones para 
discriminar entre especies cercanas. Kress and Erickson (2007) encontraron que nueve regiones del 
cloroplasto y regiones intergénicas del DNA ribosomal nuclear fueron capaces de discriminar 
pares de especies en rangos de 40,6% a 82,6%, en todos los géneros evaluados, con nueve loci que 
mostraron una resolución más baja del 70%.  Fazekas et al. (2009) compararon los resultados de 
discriminación de especies en plantas y en animales en estudios recientes de baracoding. Dicho 
estudio reporta que los datos para animales producen una resolución de especies entre el 90-98% 
basados en monofilias de especies bien soportadas. Por otro lado en el análisis con plantas usando  
siete regiones del ADN del cloroplasto, se encontró que al usar combinaciones de cuatro a siete de 
estas, la resolución no aumentó estabilizándose en 70% (Figura 4a). Individualmente, ninguna de 
las regiones del cloroplasto alcanzó una resolución comparable a la obtenida con el gen COI en 
animales, a pesar de tener niveles similares de caracteres parsimoniosamente informativos por 
especie (Figura 4b). 
 
En este mismo estudio se exploró la divergencia genética entre especies de plantas y animales  
mediante la evaluación del “gap” entre las distancias genéticas intra- e interespecíficas (estimado 
con Kimura 2-parametros). Los histogramas de frecuencias resultantes ilustran un grado de 
solapamiento entre estas distancias tanto animales como en plantas (Figura 5); sin embargo se 
observan algunas diferencias entre estos dos grupos de organismos. Los valores de distancias 
interespecíficas son generalmente mucho más grandes en animales que en plantas, y el grado de 
solapamiento entres distancias es mucho menor.  Por otro lado una evaluación de las medidas de 
distancias genéticas de diferentes géneros reveló que los niveles máximos y mínimos de distancias 
intra e interespecificas varían entre géneros tanto de plantas como de animales (Fazekas et al., 
2009).  
 
1.4.2 Proyecto DNA Barcoding en plantas de Colombia 
Estudios de barcode por investigadores colombianos incluyen los  realizados por Santiago 
Madriñan de la Universidad de los Andes (Chase et al., 2007; Hollingsworth et al., 2009)  
en donde se comunica el uso de las regiones del cloroplasto como protocolo estandarizado para 
barcode en plantas terrestres, evaluando muestras de angiospermas, gimonospermas y criptógamas.  
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Mailyn Gonzales de la Univesidad de los Andes  (Gonzalez et al., 2009; Paz et al., 2011),  incluyó 
arboles de la Amazonía en su estudio, para evaluar los genes matK, trnH-psbA, e ITS. En la 
actualidad se desarrollan investigaciones tanto en plantas como en otros organismos, en el marco 
de la iniciativa barcode, las cuales son lideradas por estos investigadores y en concordancia con la 
iniciativa a nivel mundial (com.pers.). 
 
1.5 Regiones  “barcode” incluidas en el presente estudio  
 
1.5.1 Espaciador intergénico trnH-psbA 
El ADN del cloroplasto es circular y de los tres genomas de las plantas (núcleo, mitocondria y 
cloroplasto) es el más corto (135 a 160 Kb). El orden de los genes es variable y están separados por 
regiones de ADN no codificante (Campbell 1999). Dentro de estas regiones se encuentra el trnH-
psbA que es  una de las regiones no codificantes  más variable del cloroplasto (Shaw et al., 2007). 
Esta región es un espaciador ubicado entre los genes que codifican para la proteína D1 del 
fotosistema II (PsbA) y para el RNAt His (GUG) (TrnH) (Sugiura, 1992). (Figura 6) 
 
Esta región ha sido usada exitosamente en estudios de barcode en plantas terrestres (Kress y 
Erickson, 2007; Gonzalez et al., 2009; Pang et al., 2012), por eso a pesar de las limitaciones que 
produce por la baja calidad en las secuencias,  se considera un potencial suplemento para DNA 
barcode en plantas (Kress and Erickson, 2007; Hollingsworth et al., 2011).  Esta región ha sido 
usada en estudios de filogenia a nivel de especie en plantas de las familias Huperziaceae y 
Asteraceae, y en complejos de especies de la familia Leguminosae (Kim et al., 1999; Sotuyo et al., 
2007; Ji et al., 2008). También ha sido útil en estudios de diversidad intraespecifica en Vitis 
vinífera (Beridze et al., 2011). También fue evaluado como DNA barcoding en Solanum, sección 
Petota (Spooner, 2009), pero mostro pocos polimorfismos.  
 
Para Solanum se encuentran 79 secuencias depositadas en Genbank que corresponden a  estudios 
de DNA barcode  (Abbott  et al. 2009, Burgess et al. 2010), y de filogenia (Pan et al. 2010), pero 
aún no se han publicado los artículos respectivos.   También están disponibles las secuencias de 
Liu et al. (2012) quienes propusieron el uso tanto de trnH-psbA como de ITS y matK, para la 
diferenciación de Solanum lyratum, especie de importancia médica en China, de otras especies con  
propiedades tóxicas. Este hallazgo es de gran importancia para el desarrollo del presente estudio 
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debido a que hay interés en obtener una región para discriminar especies del género Solanum, 
muchas de las cuales tienen importancia farmacológica en Colombia.  
 
Es importante considerar que se han reportado problemas en la edición y alineamiento de 
secuencias del espaciador trnH-psbA, probablemente causados por altas tasas de 
inserciones/deleciones. Incluso entre taxa cercanos existen grandes diferencias de longitud en el 
tamaño de las secuencias. Para algunos grupos de plantas esta región es de menos de 300 pb (Kress 
y Erickson, 2007), mientras que para otros, como en orquídeas, tiene un tamaño de 1000 pb debido 
a que contiene copias de los genes  rpl22 and rps19 (Chang et al., 2006).  
 
El gen rps19 o pseudogen es también encontrado entre trnH  y psbA en maíz, arroz y trigo (Chang 
et al., 2006). El uso de esta región solamente como un estándar de DNA barcode de plantas es 
problemático, debido a que su larga longitud en algunas plantas (> 1000 bp) representa un 
problema para la recuperación de tejidos degradados como material altamente procesado o de 
muestras forenses (Chase et al., 2007). Además, las microinversiones pueden presentarse y por lo 
tanto pueden llevar a sobre estimaciones del número de eventos de sustitución separando linajes 
cercanos y uniendo los distantes que comparten la misma forma de inversión (Whitlock et al., 
2010) 
 
1.5.2 Maturase K-matK  
MatK es una región codificante, de aproximadamente 1570pb en longitud, y codifica para una 
proteína de maduración. Esta región está generalmente localizada dentro de un intrón del gen 
cloroplastídico  trnK (RNAt-lys), a excepción de algunos helechos (Neuhaus & Link, 1987). Es un 
fragmento alojado entre los exones 5´y 3´del gen trnK (RNAt-lys) (Sugita et al., 1985) (Figura 7). 
Cumple la función de madurasa del intrón.  Esta función es necesaria para el corte y empalme de 
éste. (Hilu and Liang, 1997).  
 
Esta región fue propuesta para barcode por Lahaye et al. (2008) tiene una tasa evolutiva rápida y 
provee una alta señal de filogenia para resolver relaciones evolutivas entre plantas de todos los 
niveles taxonómicos asì: angiospermas (Hilu et al., 2003),  familia Zingiberaceae (Selvaraj et al., 
2008) y género Juglans (Stanford et al., 2000). Para estudios de filogenia en la familia Solanaceae 
también se ha encontrado utilidad de la región matK resaltándose el trabajo realizado en Alemania, 
y que incluyó especímenes del género Solanum (Hu and Saedler, 2007). También fue evaluado 
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como DNA barcoding en Solanum, sección Petota (Spooner, 2009), pero mostro pocos 
polimorfismos.  
 
En las bases de datos del BOLD systems y Genbank es posible encontrar 177 y 252 resultados de 
secuencias de este género de plantas respectivamente. Para el subgénero Leptostemonum se 
encuentran disponibles en ambas bases de datos,  una para S. atropurpureum, una para S. hirtum, 
una para S. jamaicense, ocho para S. torvum, siete para S. sisymbriifolium, tres para S. viarum, tres 
para Solanum candidum, seis para S. dioicum , cinco para S. aculeatissimum, cuatro para S. 
panduriforme, cuatro para S. rudepannum, tres para S. linnaeanum. 
 
En sistemática, la longitud completa de la secuencias ha sido amplificada y secuenciada con 
primers diseñados dentro de la región trnK  (Wang et al., 2006; Li & Zhou,2007);  sin embargo, 
para DNA barcoding, un fragmento de 600-800 bp es suficiente. Primers diseñados dentro de la 
región matK puede ser problemática para la amplificación y secuenciación, llevando al diseño de 
nuevos primers específicos de taxon o modificaciones de primers existentes. Por ejemplo, los 
primers 390F y 1326R han sido diseñados para el orden Caryophyllales (Cuenoud et al., 2002), 
primers F y R han sido diseñados para Equisetum (Hausner et al., 2006) y primers SpRend y 
5UTRSp han sido diseñados para orquídeas (Barthet, 2006). Primers 2.1- Myristicaceae y 5-
Myristicaceae, fueron diseñados para la familia Myristicaceae (Newmaster et al., 2008), fueron 
basados en los primers 2.1F y 5R respectivamente. Algunos de los primers específicos de taxon son 
aplicables a otros taxa y fueron así recomendados para el uso en DNA barcoding de plantas. Sin 
embargo, se encontraron frecuentemente algunas dificultades cuando se usaron estos primers (Sass et 
al., 2007; Fazekas et al., 2008). Por lo tanto, Dunning y Savolainen  (2010) propusieron primers 
orden específicos para monocotiledoneas y para eucotiledoneas, en éste estudio se logró diseñar 26 
pares de primers, y debido a que el par 1R_KIM 3F_KIM tuvo un éxito del 100% en el orden 
Solanales, se escogieron estos para el presente estudio.  
 
Sin embargo es importante notar que el DNA barcoding de plantas requiere pocos primers 
universales, y no muchos primers específicos de taxon, sobre todo cuando no se cuenta con mucha 
información a nivel taxonómico del especímen. En busca de satisfacer esta necesidad Yu et al. 
(2011) determinaron la región de matK que mayor representara el gen completo y luego diseñaron 
primers en regions adyacentes que fueran las mas conservadas. La universalidad de estos primers fue 
evaluada por amplificación y secuenciación de muestras de 33 ordenes.  
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Espaciador de transcripción interna (ITS)  
 
El ADN nuclear ribosomal se encuentra constituido por las subunidades 18S, 26S, 5.8S y 5S. las 
tres primeras son codificadas por un grupo de genes que se repiten en tándem.  Este grupo de genes 
es transcrito como una sola unidad y entre estos tres se encuentran los espaciadores de 
transcripción interna (ITS1 e ITS2) (Figura 8). La subunidad 5S se encuentra en otra región por lo 
que es transcrito independientemente. 
 
A parte de las regiones cloroplastídicas presentadas para DNA barcoding, ITS (ITS1, 5.8S, ITS2), 
se considera por algunos autores como una región más variable que las propuestas (Chase et al., 
2005; Kress et al., 2005). Kress et al. 2005, evaluaron 99 especies de plantas pertenecientes a 88 
géneros en 53 familias,  y reportaron que ITS podría ser usado como un potencial barcode para la 
identificación de angiospermas. Hollingsworth et al. (2011) demostraron que la universalidad de 
este marcador es más baja que las tres regiones cloroplastídicas mencionadas; sin embargo ofrece 
un significante poder discriminatorio. Al enfocarse en un análisis de un conjunto de datos que 
incluían las cuatro regiones, matK, rbcl, trnH-psbA e ITS, estos autores obtuvieron un éxito de 
discriminación de especies del 50%-62% al usar dos o tres marcadores del cloroplasto, y entre 77% 
a 82% cuando  ITS fue combinado con dos marcadores cloroplastídicos.  
 
Esta región ha sido utilizada en estudios de filogenia de la familia Orchidaceae (Salazar et al., 
2009) y Cyperaceae (Chacón et al., 2006) y también en el  género Solanum en estudios de filogenia 
a nivel del subgénero Leptostemonum (Levin et al., 2006), en la sección Torva (Miz et al., 2008) y 
en especies de berenjenas Asiáticas (Meyer et al., 2012). También fue evaluado como DNA 
barcoding en Solanum, sección Petota (Spooner, 2009), pero mostró mucha variabilidad 
intraespecífica.  De estos estudios se encuentran secuencias disponibles para esta región en 
Genbank.  
 
La región ITS en gimnospermas del orden Cicadales, presentó dificultades para la secuenciación 
debido a su longitud variable de 1.100 a 1.400 pb. En muchas especies, se requirió el uso de 
primers internos para generar trozos de la secuencia completa, haciendo esta región menos 
deseable como barcode para este grupo de plantas  (Sass et al., 2007). Para esta región se debe 
considerar la evolución concertada incompleta que produce variaciones alélicas, por lo tanto si se 
usa para DNA barcode se recomienda clonar los productos de PCR para asegurar que todos los 
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alelos de cada especie sean capturados en la base de datos. Las variaciones alélicas podrían resultar 
en identificaciones falsas si todos los alelos para cada especie no son incluidos en la base de datos 
de referencia (Sass et al., 2007). También se debe considerar la contaminación con hongos cuando 
se usa pimers universales para ambos grupos diseñados por White et al. (1990). Finalmente, esta 
región puede ser difícil amplificar, por ejemplo Gonzalez et al. (2009) reportaron un bajo  éxito en 
la amplificación de  41% en una muestra de 285 árboles tropicales. Y a pesar de que esta región 
mostró buena capacidad de recuperar especies monofíletas, el estudio no puedo contar con una 
cantidad representativa de muestras. 
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Objetivos 
 
1.6 Objetivo general 
Evaluar la utilidad de dos regiones del cloroplasto y una del núcleo -propuestas como código de 
identificación genética o “barcode” en plantas- en el subgénero Leptostemonum, género Solanum 
(Solanaceae). 
 
1.7 Objetivos específicos 
 Genotipificar especímenes  de siete secciones del subgénero Leptostemonum, género 
Solanum (Solanaceae) con base en las regiones ITS, matK y TrnH-psbA. 
 Evaluar el poder de discriminación de las regiones ITS, matK y TrnH-psbA, para separar 
especímenes pertenecientes a especies del subgénero Leptostemonum. 
 Evaluar con base en las secuencias obtenidas, la probable existencia de especies crípticas 
en los especímenes disponibles para las secciones Torva y Acanthophora. 
 2. Metodología  
 
2.1 Especímenes  
El material analizado aparece en las tablas 2 y 3. Dicho material se colectó por el Grupo de 
investigación en Sistemática Molecular de la Universidad Nacional de Colombia, sede Medellín,  
durante los años 2010 y 2011, considerando su importancia  ecológica como plantas hospedadoras 
o nutricias de Lepidóptera y/o por su potencial uso farmacéutico.  
  
Para la tipificación molecular se incluyó entre uno a 11 especímenes de siete secciones del 
subgénero Leptostemonum. Todas las colectas consistieron de individuos fértiles, de forma que se 
realizó una  identificación taxonómica morfológica previa, siguiendo las claves especializadas 
(Whalen et al.1981; Nee 1999; Bohs 2005), la cual fue verificada por personal del herbario Gabriel 
Gutiérrez V. MEDEL de la Universidad Nacional de Colombia, sede Medellín, en donde se 
depositaron  y se  confirmaron por el especialista.  Para cada planta verificada como especie con 
base en criterios morfológicos, se tomó una muestra de hoja de aproximadamente dos cm² y se 
guardó en un lugar libre de humedad para la extracción de ADN.  
 
2.2 Extracción de ADN  
Para la extracción de ADN se realizó la comparación de dos métodos, uno descrito por Collins et 
al. (1987) que incluye una  solución de lisis,  con y sin modificaciones, y el producto comercial 
DNeasy® Plant Mini Kit.  Una vez seleccionado el mejor método, éste se usó para procesar la 
totalidad de los especímenes.  Los detalles aparecen en Cadavid et. al. (Sometido) (Anexo A).  La 
calidad de la extracción del ADN se verificó a través de electroforesis en gel de agarosa al 0,8%.  
 
2.3 Obtención y edición de las secuencias de ADN 
Las regiones empleadas corresponden a un fragmento del gen matK, al espaciador intergénico 
trnH-psbA y a la región ITS, previamente propuestas como regiones barcode (Hollingsworth et al., 
2011). El gen matK se amplificó usando los primers 1R_KIM 
(5´ACCCAGTCCATCTGGAAATCTTGGTTC3´) y 3F_KIM (5´CGTACAGTACTTTTGTGTTTACGAG3´) 
(Dunning and Savolainen, 2010). Para el espaciador intergénico trnH- psbA se usaron  los primers 
trnH
GUG
 (5´CGC GCA TGG TGG ATT CAC AAT CC 3´) (Tate and Simpson, 2003) y psbA (5´GTT ATG 
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CAT GAA CGT AAT GCT C3´) (Sang et al., 1997) y para la región ITS  los primers ITS4 
(5´TCCTCCGCTTATTGATATGC3´) (White et al. 1990) e ITSleu1 (5´GTC CAC TGA ACC TTA TCA TTT 
AG3´) (Bohs and Olmstead, 2001). Las condiciones de PCR usadas se describen en la Tabla 4. Los 
resultados de amplificación se verificaron por electroforesis en gel de agarosa al 1.2%, TBE y 80V, 
y se visualizaron usando Gel Star (1:100).  
 
Para la amplificación mediante PCR se requirió estandarizar algunas condiciones y precisar 
aspectos como la calidad y cantidad del ADN muestra y el uso de coadyuvantes. Inicialmente, se 
realizaron diluciones  de un ul de DNA muestra en 100 ul (1:100) de agua ultrapura y en algunos 
casos donde el producto de extracción se encontraba menos puro, fue necesario trabajar con 
diluciones 1:500. En este último caso además fue necesario adicionar el adyuvante Bovine Serum 
Albumin (BSA) (Kreader, 1996) 
 
Los productos de PCR se purificaron en platos de filtración Millipore® y se secuenciaron  usando 
el servicio de Macrogen Inc., Korea. Los productos se secuenciaron en ambos sentidos de la 
cadena. Posteriormente se realizó una edición manual y construcción de secuencias consenso con 
el programa Bioedit versión 7.1.3.0 (Hall, 1999). Se realizó un alineamiento usando Clustal W 
integrado en MEGA 5.0 (Tamura et al., 2011), considerando los parámetros por defecto para la 
penalización por apertura y extensión de gaps y con posterior corrección manual del alineamiento. 
 
2.4 Análisis de las secuencias 
 
Verificación de la identidad de las secuencias 
Las secuencias del cloroplasto se compararon con el genoma de referencia de Solanum tuberosum 
(Gargano et al., 2005) (Genbank: NC_008096.2) y para la  región ITS se usaron las secuencias 
publicadas  por Levin et al. (2006) en Genbank. La identidad de las secuencias se evaluó a través 
de la función de búsqueda BLAST de Genbank, usando el parámetro MegaBLAST, para evaluar la 
similitud entre las secuencias de las bases de datos y las de este estudio. Se registraron los 
resultados de los ajustes más cercanos, es decir aquellas especies con los porcentaje de similitud 
más altos. 
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Análisis de la variabilidad genética 
El análisis de diferenciación molecular entre las especies, se realizó con base en los polimorfismos 
de ADN, la variabilidad nucleotídica y haplotípica usando el programa DnaSP versión 5 (Librado y 
Rozas, 2009). Para cada región se construyeron gráficas de entropía en el programa Bioedit versión 
7.1.3.0 (Hall, 1999), se calcularon los porcentajes de divergencia entre las secuencias usando el 
programa Taxon DNA versión 1.7.8 (Meier et al., 2006) y para evaluar si hubo diferencias 
significativas en estos porcentajes se aplicó la prueba estadística de Wilcoxon de rango con signo, 
contrastando todas las posibles combinaciones de dos loci. Este análisis se hizo a través del 
software SPSS para Windows, versión 15 (SPSS Inc., 2008).  
 
Evaluación del poder de discriminación de especies 
La discriminación de especies fue calculada usando el criterio reportado por el grupo de trabajo 
CBOL de plantas (Hollingsworth et al., 2009). Por lo tanto la discriminación se consideró exitosa, 
si la distancia mínima interespecífica  K2P  que involucra a una especie fue mayor que su máxima 
distancia intraespecífica.  Se realizó una gráfica de la distribución de frecuencias de las distancias 
intra e interespecíficas, para poder visualizar si hubo o no solapamiento entre éstas (barcoding 
gap), para esto se usó el software SPSS para Windows, versión 15 (SPSS Inc., 2008). 
Adicionalmente se realizaron los análisis propuestos por (Meier et al., 2006):  
 
Identificación de la secuencia basada en árbol: para evaluar las agrupaciones de los individuos y 
su correlación con las identificaciones morfológicas, con cada marcador se construyó un 
dendograma por Neighbor-Joining (NJ) y uno por Unweighted Pair Group Method with Arithmetic 
Mean (UPGMA) en el programa Geneious versión 5 (Drummond et al., 2011).  El soporte de los 
nodos fue evaluado mediante boostrap con 1000 replicas.  Se asumió que los clados estaban 
soportados cuando el valor de boostrap excedió el 70% (Fazekas et al., 2008).  Solanum 
lycopersicum (Kahlau et al., 2006) (Genbank: NC_007898) fue usada como grupo externo en todos 
los casos. Una vez obtenidos los árboles, se evaluó la monofilia, considerando ésta si la secuencia: 
i) Se ubicó en un clado constituido exclusivamente por secuencias de la misma especie o ii) Se 
ubicó en una politomía de la misma especie.  
 
Identificación basada en comparación de distancias de las secuencias: Para esto se calculó un 
umbral por debajo del cual el 95% de todas las distancias intraespecíficas fueron encontradas. Si 
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una secuencia problema no se ajustó por debajo del umbral, ésta se dejó sin identificar. De lo 
contrario, si todos los ajustes de la secuencia problema fueron conspecíficos, el asignamiento se 
consideró correcto. Si los ajustes de la secuencia fueron igualmente buenos, pero correspondieron a 
una mezcla de especies (incluyendo la correcta), entonces el ensayo fue ambiguo. El ensayo falló si 
el ajuste no fue conspecífico. Este análisis se implementó en el programa TaxonDNA versión 1.7.8 
(Meier et al., 2006) usando el modelo Kimura-2-parametros  y teniendo en cuenta las regiones con 
indels  para medir las distancias genéticas. Se hizo el análisis usando los siguientes criterios de 
identificación: Best close match, All species barcode. Finalmente para evaluar la capacidad de las 
secuencias para agrupar las secuencias en MOTUS (Molecular Operational Taxonomic UnITS) se 
usó la opción “Cluster” del programa Taxon DNA. 
 
Por último y dado que solo para la región ITS se encontró disponibilidad de las secuencias del 
subgénero según lo reportado por Levin et al., (2006) en su análisis de filogenia, las secuencias 
obtenidas en el presente estudio se usaron para realizar un análisis incluyente y evaluar la 
ubicación en la filogenia previamente construida. Para esto se uso la misma metodología reportada 
por  Levin et al., (2006) , que consistió en usar el método de reconstrucción de  parsimonia, con 
una búsqueda Heurística, 1000 replicas y los gaps fueron tratados como datos pérdidos; esto se 
implementó en el  programa TNT versión 1.1 (Goloboff et al., 2008), se usó a la especie Jaltomata 
procumbens como grupo externo. Para la región ITS y para las otras dos regiones del cloroplasto 
para las cuales se encontraron algunas secuencias disponibles en Genbank, se realizaron análisis 
incluyentes mediante N.J. 
 3. Resultados 
 
3.1 Colecta de ejemplares 
Se procesaron 82 especímenes de plantas del genero Solanum que incluyeron un  total de 17 
especies pertenecientes a las secciones Acanthophora, Torva, Lasiocarpa, Micracantha, 
Melongena, Crinitum y  Sysimbrifolium (Tabla 2 y 3). Las plantas provenían de 33 localidades, que 
incluyeron los departamentos de Antioquia (26), Caldas (4), Risaralda (1), Quindío (1) y Chocó (1) 
(Tabla 2). Entre las plantas identificadas se resalta el nuevo registro para Antioquia de las especies 
Solanum viarum.  
 
3.2 Obtención y análisis de secuencias 
Se amplificaron tres regiones de ADN, el fragmento del gen matK se obtuvo con un éxito del 
100%, mediante el uso de primers diseñados para el orden Solanales (Dunning and Savolainen, 
2010). Para la región trnH-psbA, no se presentaron  problemas en la amplificación; sin embargo, 
fue difícil obtener secuencias de buena calidad en el 9% de los especímenes. De manera adicional 
se detectó la presencia de inserciones/deleciones, por lo cual fue necesario hacer ediciones 
manuales en los alineamientos. Estos resultados son consistentes con lo reportado previamente por 
Hollingsworth et al. (2009) para plantas terrestres.  
 
Para la región ITS fue necesario estandarizar las condiciones de PCR y en particular las cantidades 
de BSA. Se encontró que para mejorar el éxito en la amplificación, es necesario utilizar 0,08 ug/ul 
en la reacción final en comparación de las otras dos regiones que requieren 0,01 ug/ul. Para esta 
región ha sido reportado que se requieren diferentes condiciones de PCR y aditivos como dimetil 
sulfoxido o BSA que mejoren su amplificación (Chase et al., 2007; Kress y Erickson, 2007). Sin 
embargo el éxito de amplificación fue de 73% y de secuenciación de 53%, la secuenciación se 
consideró exitosa, cuando se obtuvo secuencias de buena calidad en ambos sentidos de la cadena.  
 
En total se obtuvieron 82 secuencias del gen matK representadas en 17 especies del género 
Solanum (Número de acceso en Genbank KC312932-KC312949 ). La longitud de las secuencias 
fue de 708 nucleótidos. El alineamiento correspondió a las posiciones 261-968 del gen matK de S. 
tuberosum (Gargano et al., 2005) (Genbank: NC_008096.2). De los 708 caracteres, 50 fueron 
variables y 658 conservados, 43 sitios parsimoniosamente informativos y un contenido de G+C del 
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33%  (Tabla 5).  Se identificaron 19 haplotipos con una variabilidad haplotípica de 0,9154.  Para S. 
hirtum, S. jamaicense, y S. ovalifolium se encontraron dos haplotipos por especie y para las demás 
especies se encontró un haplotipo único, aunque algunas especies contaron con un solo especímen. 
Solanum hirtum mostró la mayor variabilidad intraespecífica (Tabla 3).  Al realizar el Megablast se 
encontró que las secuencias de matK tenían un porcentaje de similitud entre 99-100%, con otras 
reportadas previamente en las bases de datos (Tabla 6). Sin embargo, es importante resaltar que de 
las 17 especies encontradas en el estudio, sólo existen secuencias para seis de ellas: S. 
atropurpureum, S. hirtum, S. sysimbriifolium, S. jamaicense, S. torvum y S. viarum. Al intentar 
realizar un alineamiento comparativo incluyente, se encontró que las secuencias depositadas en 
Genbank,  en algunos casos, no correspondían al mismo fragmento del gen amplificado en el 
presente estudio (Tabla 6).  
 
Para la región trnH-psbA se obtuvieron 51 secuencias, representando 14 especies de Solanum, con 
una longitud de 543 nucleótidos. El alineamiento correspondió a las posiciones 154.738-155.227 
del genoma cloroplastídico de S. tuberosum (Gargano et al., 2005) (Genbank: NC_008096.2), que 
concuerda con la región trnH-psbA. De los 543 caracteres, 185 corresponden a indels, y de los 358 
caracteres restantes, 58 fueron variables, 300 conservados y 42 sitios parsimoniosamente 
informativos y un contenido de G+C del 27,9%  (Tabla 5).  Se obtuvieron 16 haplotipos, 11 
especies con haplotipos únicos, aunque algunas especies contaron con un solo especímen y cinco 
especies presentaron dos haplotipos cada una, estas últimas fueron S. hirtum, S. jamaicense, S. 
pseudolulo, S. torvum y S. ovalifolium, donde la mayor variabilidad a nivel de especie la mostró S. 
ovalifolium (Tabla 3).  
 
Al realizar el Megablast se encontró que las secuencias de trnH-psbA tenían un porcentaje de 
similitud entre 91-100% (Tabla 7) con las reportadas previamente. Sin embargo, es importante 
resaltar que de las 14 especies encontradas en el estudio sólo existen secuencias para cuatro de 
ellas: S. jamaicense, S. melongena, S.torvum y S.viarum.  
 
Para la región ITS se obtuvieron 30 secuencias, representando 14 especies de Solanum, con una 
longitud de 599 nucleótidos. De los 599 caracteres, 104 corresponden a indels, y de los 490 sitios 
restantes, 84 fueron variables, 411 conservados, 61 sitios parsimoniosamente informativos y un 
contenido de G+C del 64,5% (Tabla 5).  
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Se identificaron 18 haplotipos, 11 especies con haplotipos únicos, aunque algunas especies 
contaron con un solo especímen. Las especies S. acerifolium, S. pseudolulo, S. viarum presentaron 
de dos a tres haplotipos. La mayor variabilidad intraespecífica la mostró S. pseudolulo (Tabla 3). 
Al realizar el Megablast se encontró que las secuencias de ITS tenían un porcentaje de similitud 
entre 97-100% con las reportadas previamente (Tabla 8). De las 14 especies encontradas en el 
estudio existen secuencias para 13 de ellas, sin embargo la secuencia aquí presentada de S. 
ovalifolium es la única registrada para la especie con este marcador. 
 
En cuanto a los valores promedio de distancias intraespecíficas, el más alto fue obtenido en ITS 
(0,32%) seguido por trnH-psbA (0,106%) y matK (0,03%). De igual manera el mayor valor de 
distancia interespecífica fue en ITS (5,8%) seguido por trnH-psbA (3,9%) y matK (1,4%) (Tabla 
5), los tipos de sustituciones entre especies se muestran en las tablas 9-11. 
 
La prueba  de rango con signos de Wilcoxon fue realizada para muestras pareadas, por lo tanto se  
trabajó solamente con los datos de aquellos individuos que tenían secuencias para el par de  
regiones evaluadas. El análisis con base en divergencia intraespecífica, mostró que solamente hubo  
diferencias significativas entre las regiones matK y trnH-psbA (p<0,05) (Tabla 12). Por otro lado, 
matK mostró ser la región con menor divergencia interespecífica, e ITS con la mayor (p>0,05) 
(Tabla 13). Se obtuvieron gráficas de entropía que evidencian una variabilidad homogénea a lo 
largo de la secuencia del gen matK y de la región trnh-psbA;  sin embargo para ITS las zonas más 
variables se concentran entre las posiciones 50 a 150 del alineamiento (Figura 9-11). 
 
3.2.1 Análisis del poder de discriminación de especies  
Al  evaluar el “barcoding gap” para cada región, la distancia máxima intraespecífica calculada fue 
mayor que la distancia mínima interespecífica,  por lo tanto no se observó gap en las gráficas de 
frecuencias de los datos de distancias (Figura 12-14). Para matK se obtuvo un valor mínimo de la 
distancia interespecífica de 0% y un máximo de 2,63%. El valor mínimo corresponde a las especies 
S. pseudolulo y S. quitoense.  En cuanto a las distancias intraespecíficas el valor mínimo fue de 0% 
y el valor máximo 0,28%.  Estos valores indican que se presentó una zona de solapamiento de 
0,28% (0-0,28%) que incluyó a las especies  S. pseudolulo,  S. quitoense,  S. sessiliflorum, S. 
atropupureum, S. acerifolium, S. viarum, S. asperolanatum, S. ovalifolium y S. torvum, y por lo 
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tanto  es probable que utilizando esta región haya problemas en la identificación de estas especies. 
Los valores de las distancias interespecíficas de las especies analizadas se presentan en la Tabla 14.   
 
Para trnH-psbA  se obtuvo un valor mínimo de la distancia interespecífica de 0% y un máximo de 
10,86%. El valor mínimo corresponde a las especies S. pseudolulo y S. quitoense. En cuanto a las 
distancias intraespecíficas el valor mínimo fue de 0% y el valor máximo 0,96%.  Estos valores 
indican que hubo una  zona de solapamiento de 0,96% (0-0,96%) que incluyó a las especies  S. 
atropurpureum,  S. acerifolium, S. pseudolulo y S. quitoense (0,05%). Estas especies pueden tener 
problemas en la identificación usando esta región. Los valores de las distancias interespecíficas 
entre las especies se presentan en la Tabla 15.   
 
En cuanto a ITS  se obtuvo un valor mínimo de la distancia interespecífica de 0,53% y un máximo 
de 9,31%. El valor mínimo corresponde a las especies S. pseudolulo y S. quitoense. En cuanto a las 
distancias intraespecíficas el valor mínimo fue de 0% y el valor máximo de 1,58%. Estos valores 
indican que hubo un solapamiento de 1,05% (0,53-1,58%) que incluyó a las especies  S. 
atropurpureum, S. acerifolium, S. hirtum, S. pseudolulo, S. quitoense, S. ovalifolium y S. torvum. 
Estos resultados  indican que con esta región puede haber problemas en la identificación de estas 
especies. Los valores de las distancias interespecíficas se presentan en la Tabla 16. 
 
Los análisis llevados a cabo en Taxon DNA arrojaron para matK un umbral de 0,28%,  dentro del 
cual se encuentran el 95% de las distancias intraespecíficas. Para trnH-psbA el umbral fue de 
0,54% y para ITS fue de 1,57%, este último valor se debe a la alta distancia intraespecífica que 
presenta  S. pseudolulo, de esta especie se incluyeron cuatro especímenes, de los cuales dos 
(códigos AA5 y AJ9) presentan una distancia intraespecífica de 0%, mientras que los otros dos 
(con códigos ASt11 y CA98) distancias de 0,88% a 1,57% con los demás especímenes de esta 
especie. Esto sugiere una identificación equivocada con base en morfología o la presencia de una 
especie morfológicamente muy similar o indistinguible que solo fue detectada a nivel molecular.   
Debido a estos resultados, se recalcularon los valores de distancias genéticas inter e 
intraespecíficas en ITS, en este caso eliminando los especímenes de S. pseudolulo con códigos 
ASt11 y CA98,  que aumentaban el valor del umbral. Al realizar este análisis se obtuvo un umbral 
de 0,53%, con una distancia máxima intraespecífica (0,5312%) menor que la distancia mínima 
itraespecífica (0,7105%), lo cual indica que con esta región se logró obtener un barcoding gap de 
0,18%,  cuando no se consideraron estos especímenes (Figura 15) 
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El análisis de “Barcoding gap” también fue realizado para combinaciones de dos y tres regiones, 
eliminando los especímenes de S.pseudolulo con códigos ASt11 y CA98. Los resultados de este 
análisis mostraron que la combinación matK + trnH-psbA + ITS no exhibe gap, siendo la distancia 
máxima intraespecífica mayor que la mínima interespecífica. Para la combinación matK + trnH-
psbA se obtuvo el mismo resultado.  Sin embargo, al combinar matK + ITS  y  trnH-psbA + ITS, se 
obtuvo en ambos casos una distancia máxima intraespecífica menor que la distancia mínima 
interespecífica, con iguales tamaños del gap (0,2%) (Tabla 23) 
 
Los análisis del poder de identificación de especies en el programa Taxon DNA se generaron una 
vez con todas las especies secuenciadas para matK, trnH-psbA e ITS, y  para evaluar si la falta de 
homogeneidad entre los datos de estas regiones tuvo efecto en los resultados. Se hizo un segundo 
análisis tomando en cuenta solo las especies disponibles en las tres regiones, obteniendo resultados 
comparables en ambos análisis para la prueba “Best close match”. Estos mostraron que la tasa de 
identificación correcta más alta fue obtenida en ITS (80%) seguido por matk (78%) y por trnH-
psbA (66%) (Tablas 17 y 18).   
 
Los resultados mencionados no son consistes con los de la prueba “All species barcode” (Tabla 19 
y 20),  en donde al utilizar datos sin homogenizar,  matK mostró el mejor resultado (90,2%) 
seguido por trnH-psbA (66,7%) y éste por ITS (40%). Esto se debe a que con este análisis se 
requiere contar con mínimo tres secuencias por especie y debido a que para ITS el 43,3% de las 
especies tenían de una a dos secuencias, el análisis muestra resultados de identificación  ambigua 
de 43,3% (Tabla 19). Por otro lado, al homogenizar los datos, los resultados obtenidos son 
diferentes, trnH-psbA mostró el menor porcentaje de identificación correcta (28%) y las regiones 
matK e ITS mostraron el mayor porcentaje (32% cada una) (Tabla 20) 
 
Por otro lado, el análisis de capacidad de cada región para agrupar datos en MOTUs mostró para 
los datos sin homogenizar que ITS y TrnH-psbA presentan los porcentajes más altos (100%) 
seguidos por matK (88,2%) con divergencia de secuencias (Tabla 21). Sin embargo al homogenizar 
los datos el resultado cambia, obteniendo los porcentaje más altos ITS y matK (100%) seguidos 
por TrnH-psbA (83,3%) (Tabla 22). Esto indica que para esta prueba puede ser relevante trabajar 
con datos homogéneos.  
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Se realizó un análisis usando combinaciones de dos y tres regiones, eliminando los especímenes de 
S. pseudolulo con códigos ASt11 y CA98.  Los resultados de la prueba “Best close match” 
mostraron que  matK + trnH-psbA + ITS > trnH-psbA + ITS > matK + ITS > matK + trnH-psbA en 
el porcentaje de identificación correcta.  Estos resultados no son consistentes con los resultados de 
“All species barcode”, en donde  matK + trnH-psbA > matK + ITS > matK + trnH-psbA + ITS > 
trnH-psbA + ITS >, esto se debe a que en algunos casos no se puedo contar con más de tres 
secuencias por especie. Por otro lado la prueba de “Cluster” mostró una capacidad de agrupar el 
100% de los datos en MOTUS.  
 
Los métodos de reconstrucción de árboles fueron aplicados usando cada región sola y en 
combinación para evaluar la discriminación de las especies. Se compararon los dendogramas  
construidos a través de UPGMA y NJ. Estos mostraron que las tres regiones agruparon y 
diferenciaron los haplotipos de las especies de Solanum subgénero Leptostemonum con valores 
significativos de bootstrap (> 70%).  matK discriminó correctamente las siete secciones estudiadas.  
Las construcciones con UPGMA y NJ mostraron algunas diferencias entre sí, por ejemplo, las 
politomías formadas por S. acerifolium a través de NJ, no se presentan con UPGMA (Figuras 16 y 
17). Por otro lado en ambos casos se presentó una politomía  en  S. torvum. Estos resultados son 
consistentes con el análisis de “barcoding gap” que sugiere probables identificaciones incorrectas 
en estas especies.  
 
Con base al método de identificación de especies a través de reconstrucción de árboles, se obtuvo 
un porcentaje de identificación exitosa del 77,7% con el gen matK, considerando como 
identificación exitosa  a las secuencias que se agruparon en clados específicos de especie (Tabla 
24). Por otro lado se observó una tasa de identificación incorrecta del 22,2%, que corresponde a la 
agrupación de S. pseudolulo con S. quitoense con bajos valores de boostrap (<70%), lo que es 
consistente con los valores obtenidos de distancia interespecífica iguales a 0% (Tabla 15).   
 
TrnH-psbA mostró una correcta identificación de las siete secciones analizadas a través de NJ y 
UPGMA. Por otro lado, S. atropupureum formó una politomía en NJ, que  no se presentó con 
UPGMA.  Se evidencia que la situación con matK mejoró con trnH-psbA ya que las especies S. 
torvum, S. asperolanatum y S. ovalifolium forman agrupaciones de especies únicas bien soportadas 
con valores de boostrap de 89 a 100%,  pero permanece el problema en las especies S. quitoense, S. 
pseudolulo, S. atropurpureum y S. acerifolium. El análisis con esta región mostró una tasa de 
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identificación exitosa del 77,7% (Tabla 24). Una identificación incorrecta del 22,2%, que 
corresponde de igual forma a la agrupación S. pseudolulo con S. quitoense (Figura 18 y 19). 
 
A través de los dendogramas construidos,  ITS  agrupó las secciones correctamente. Por otro lado, 
a través de NJ con esta región se logró separar las especies S. quitoense y S. pseudolulo; sin 
embargo esto difiere con el análisis por UPGMA para el cual se formó un grupo de especies 
mezcladas  y otro  parafilético constituido por S. pseudolulo. El análisis con la región ITS mostró 
una tasa de identificación exitosa del 88,9% (Tabla 24) a través de NJ, y una tasa de 77,7%  con 
UPGMA (Figura 20 y 21). Sin embargo al repetir el análisis eliminado los especímenes de 
S.pseudolulo con códigos ASt11 y CA98, cambian los resultados obteniendo un porcentaje de 
discriminación del 100% tanto con NJ como con UPGMA (Figura 42 y 43). Los análisis de 
recuperación de especies monofiléticas, de “best close match” y de “Cluster” son consistentes en 
cuanto a que evidencian que ITS mostró los porcentajes más altos de identificación correcta de 
especies. 
 
En todos los casos S. mammosum mostró la mayor distancia genética con respecto a las demás 
especies de la sección Acanthophora, particularmente a través de UPGMA no se agrupó las demás 
especies de este grupo. La distancia que presenta S. mammosum es consistente con los resultados 
obtenidos por Levin et al. con datos moleculares, en los cuales a través de análisis de filogenia esta 
especie forma un clado hermano al resto de la sección. Esto está relacionado a la presencia de 
corolas moradas y grandes frutos con un mesocarpo espojoso, que diferencia a esta especie de sus 
especies hermanas.  
 
También se realizó un análisis multilocus. Para el análisis en el que se utilizaron las tres regiones, 
se usó un conjunto de datos de 26 secuencias que representaron 11 especies, estos datos contaban 
con las tres regiones de ADN secuenciadas. Los resultados con este análisis son idénticos a los 
obtenidos con ITS sólo (Figura 22 y 23). El análisis con combinación de dos locus a través de NJ, 
mostró un porcentaje de discriminación de especies 88,9% tanto para  ITS+matK como para 
ITS+trnH-psbA, y de 77,7% para matK+ trnH-psbA. Con UPGMA se obtuvo un porcentaje de 
77,7% para todas las combinaciones de dos regiones (Tabla 24, Figura 22-29).  
 
El análisis multilocus se repitió al eliminar dos especímenes de S. pseudolulo (ASt11 y CA98). En 
este caso, cuando se utilizó la combinación de las tres regiones,  de matK + ITS, y  de trnH-psbA+ 
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ITS se obtuvo un porcentaje de discriminación de especies del 100%,  lo cual corresponde al 
resultado con ITS solo. Para la combinación matK+trnH-psbA se obtuvo el menor porcentaje 
(77%) (Tabla 25). Por otro lado, al comparar los resultados obtenidos a través de NJ y UPGMA no 
se observó ninguna diferencia (Figura 34-41). 
 
Se construyeron dendogramas usando las secuencias disponibles en Genbank (Tabla 26) y las 
secuencias propias del estudio para cada región. Para matK se incluyeron secuencias de S. 
candidum, que no fue colectada en este estudio. Esta es una especie de la sección Lasiocarpa, que 
se agrupó a sus especies hermanas S. pseudolulo y S. quitoense, con una similitud del 100% tanto 
en el análisis en BLAST como en el dendograma.  Por otro lado el análisis con las secuencias 
tomadas de Genbank, muestra que las especies S. torvum y S. ovalifolium no se pudieron resolver 
bien a través de esta región, lo cual  no se había presentado en los anteriores análisis de 
agrupaciones en árbol. Todas las demás agrupaciones fueron de especies únicas (Figura 30). Para 
trnH-psbA se incluyeron secuencias de S. aculeatissimum, la cual no se colectó en este estudio. 
Esta es una especie de la sección Acanthophora, muy cercana a S. viarum, con la cual tuvo 
similitud del 100% formando una agrupación. Todas las demás agrupaciones fueron conspecíficas 
(Figura 31).  
 
Para ITS se observaron agrupaciones conspecíficas, con especial énfasis en S. pseudolulo y S. 
quitoense; sin embargo los especímenes 11 y 98 no se ubicaron en ningún grupo, reflejando la 
posibilidad de un problema en la identificación en estos individuos (Figura 32).  
 
Finalmente, se construyo un árbol de parsimonia con la región ITS, para esto se usaron las 
secuencias obtenidas en el presente estudio y las disponibles en Genbank de un estudio de filogenia 
de Solanum con espinas (Levin et al., 2006).  Las secuencias del presente estudio se agruparon  
correctamente por secciones junto con las secuencias de Genbank. Este análisis permitió verificar 
la utilidad de esta región para identificar las especies con base en las relaciones evolutivas 
 (Figura 33).  
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4. Discusión  
 
En este estudio se logró tipificar molecularmente 17 especies del género Solanum, 
subgénero Leptostemonum, las cuales  se caracterizan por tener un potencial farmacológico 
como inhibición de la de la  β-glucosidasa (Sánchez-Medina et al. 2001), del Trypanosoma cruzy 
(Gachet et al. 2010), Actividad antimalária (Blair and Madrigal 2005), Disminución de la presión 
sanguínea (Mohan et al. 2009), tratamiento de leishmaniosis (Odonne et al. 2011), entre otras. 
Las tres regiones de ADN evaluadas: matK y trnH-psbA del cloroplasto e ITS del núcleo, 
se han postulado como “códigos genéticos de barras” para su uso en plantas 
(Hollingsworth et al., 2009). Por estas razones se realizó el estudio de la capacidad de estas 
tres regiones para la discriminación de especímenes del subgénero Leptostemonum.  Esto 
se constituye en un avance para contribuir a la estrategia mundial para la identificación 
taxonómica de plantas (Hebert et al., 2003; Chase et al., 2005), especialmente las de 
importancia farmacológica y agronómica.  
 
Los resultados obtenidos en el presente estudio evidenciaron que la región ITS fue la más 
variable seguida por trnH-psbA y matK. La alta variabilidad de la región ITS con respecto 
a las regiones del trnH-psbA y matK puede deberse a que el ADN del cloroplasto en 
angiospermas es típicamente de herencia maternal (Mogensen, 1996); así los alelos se 
dispersan únicamente por semillas que  posiblemente no viajan tan lejos como los alelos 
nucleares que son dispersados por  semillas y polen, teniendo este último una tasa de 
dispersión en promedio el doble que las semillas (Morjan Y Rieseberg, 2004). El hallazgo 
sobre la variabilidad de ITS coincide con los de otros estudios realizados en países 
diferentes a Colombia, dónde las tres regiones fueron comparadas en especímenes de la 
familia Nyssaceae (Wang et al., 2012), en los géneros Berberis, Ficus, Gossypium (Roy et 
al., 2010; Li et al., 2012)  y  en Solanum, sección Petota (Spooner, 2009). Los resultados 
del presente estudio son los primeros reportes de investigación de este tipo en Colombia 
con plantas del subgénero Leptostemonum. 
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En una situación ideal, una región barcode debe mostrar un “barcoding gap” entre las 
divergencias inter e intraespecíficas (Meyer and Paulay, 2005). Para evaluar si el gap 
estaba presente, se construyó una gráfica de distribución de frecuencias de las distancias 
intra e interespecíficas, la cual  mostró una región de solapamiento entre las  distancias en 
las tres regiones evaluadas. Estudios similares en donde se evaluaron las regiones matK y 
trnH-psbA, mostraron  resultados comparables a los obtenidos en el presente estudio. En 
orquídeas recolectadas en Costa Rica, por ejemplo se evaluaron  ocho regiones del 
cloroplasto, y no se observó un gap entre las distancias (Lahaye et al., 2008). En otros 
estudios con árboles del género Fraxinus colectados en Europa, Asia, África y Norte 
América se produjo el mismo resultado (Arca et al., 2012) y en el estudio con especímenes 
del género Ficus colectados en China, donde incluyeron el análisis de la región ITS, 
tampoco observaron “barcoding gaps” (Li et al., 2012). Sin embargo, los resultados del 
presente estudio con ITS mostraron que  al excluir dos especímenes de S. pseudolulo se 
logró obtener una distancia intraespecífica mínima menor que la distancia interespecífica 
máxima, cumpliendo con el “barcoding gap”, este resultado sugiere que posiblemente los 
dos especímenes de S. pseudolulo tienen una identificación equivocada con base en la 
morfología o la presencia de una especie morfológicamente muy similar o indistinguible 
que solo fue detectada a nivel molecular. Esto  es soportado por la altura a la que fue 
colectado uno de los ejemplares (2.424 msnm), que representa una distribución atípica  de 
esta especie, ya que se conoce que  S. pseudolulo se  distribuye entre  200 a 2000 msnm 
(“Solanaceae Source,” 2012). 
 
Las politomías formadas por S. torvum y S. acerifolium en el árbol de NJ podrían estar 
relacionadas con una tasa de mutación reducida en estas especies como lo ha documentado 
Hollingsworth et al., (2011). Sin embargo, todas las especies evaluadas en el presente 
estudio de la sección Torva y Acanthophora formaron agrupaciones conespecíficas, lo que 
podría indicar que no es probable que existan especies crípticas entre ellas, lo cual se quiso 
evaluar en este estudio. Uno de los propósitos del “DNA barcode” es detectar la existencia 
de especies crípticas (Hebert et al., 2003). Así por ejemplo, Lahaye et al., (2008) lograron 
revelar en orquídeas la probable existencia de especies crípticas, ya que de los cuatro 
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individuos de la especie Lycaste tricolor, uno no formó agrupación con los demás 
individuos, y los taxónomos han sospechado que esto podría ser otra especie separada. 
 
El éxito de las regiones matK y trnH-psbA e ITS para discriminar especies también se 
evaluó con base en su habilidad para recuperar grupos monofiléticos de especies. Basado 
en este criterio,  comúnmente usado en este tipo de estudios (Fazekas et al., 2008; Lahaye 
et al., 2008), la región ITS mostró el mayor poder  de discriminación de especies (88,9 % 
incluyendo todos los especímenes de S.pseudolulo, y 100% al eliminar dos de ellos). Estos 
resultados son similares a los encontrados en otros estudios en donde ITS fue comparado 
con regiones del cloroplasto y también mostró el mayor poder de discriminación, por 
ejemplo, en los géneros Ficus y Gossypium, donde ITS recuperó el 100% de especies 
monofiléticas (Roy et al., 2010). Con ejemplares de la familia Nyssaceae recuperó el 
88,9% (Wang et al., 2012), y en plantas de China pertenecientes a 131 géneros de 
angiospermas y 10 géneros de gimnospermas recuperó el 67,2% (Li et al., 2011).  
 
En el presente estudio la región ITS mostró mayor utilidad que las regiones 
cloroplastídicas para discriminar especies, a pesar de que esta región en algunas plantas 
presenta múltiples copias en el genoma, con divergencias detectadas (Rapini et al., 2006) 
que han definido a esta región como inaceptable para barcoding. Sin embargo, existen 
varios grupos de angiospermas para los cuales esta región puede contribuir como un 
“código de barras local” cuando hay bajos niveles de variación en el DNA cloroplastídico 
(Chase et al., 2007).  La región ITS mostró utilidad para  discriminar entre las especies de 
S. pseudolulo y S. quitoense, aunque, la identificación no fue clara para dos especímenes 
de S. pseudolulo, pero teniendo en cuenta los resultados ambiguos de la determinación de 
especies para estos taxa, es necesario que su morfología sea evaluada por un especialista. 
Además es importante la realización de otros estudios con un mayor número de ejemplares 
de las dos especies, con el fin de obtener una mayor representatividad y poder confirmar la 
utilidad de la región ITS en la discriminación.  
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Otra dificultad que ha presentado esta región es que ofrece una tasa más baja de 
amplificación y de éxito en la secuenciación con respecto a las regiones del cloroplasto. 
Así por ejemplo,  Chen et al., (2010), en su estudio con plantas medicinales de China 
encontraron un porcentaje del 43,2% y González et al., (2009), encontraron en especies de 
plantas leñosas de la Amazonía 41% de éxito en la amplificación. En el presente estudio se 
evidenció que la región ITS tiene una tasa baja de amplificación (73%) y de secuenciación 
(53%), requiriendo de un mayor esfuerzo en su estandarización en comparación con matK 
y trnH-psbA que se obtuvieron en el 100% de las muestras. 
 
La dificultad que presentaron las regiones cloroplastídicas para diferenciar S. pseudolulo 
de S. quitoense, es documentada en varios estudios con otros grupos taxonómicos.  Por 
ejemplo, matK no es eficaz como marcador de códigos de barras en el género de plantas 
Protea (Chase et al., 2007) y tiene problemas en distinguir algunas especies de la 
subfamilia Magnolioideae, Magnoliaceae (Shi et al., 2000) y de la familia Lauraceae 
(Rohwer, 2000).  En Solanum sección Petota, un grupo complicado taxonómicamente, se 
evaluaron las regiones ITS, matK  y trnH-psbA, encontrándose que fallan para proveer 
marcadores específicos de especies en este grupo debido a que ITS tiene bastante variación 
intraespecífica y los marcadores del cloroplasto no tienen suficiente polimorfismo, lo cual 
es indeseable en este tipo de estudios (Spooner, 2009). 
 
Por otro lado,  que las regiones cloroplastídicas no hayan podido separar las especies  S. 
pseudolulo y S. quitoense, podría deberse a que la especiación ha sido muy reciente, o a 
que la tasa de mutación es muy lenta, y por lo tanto las secuencias puede que sean 
compartidas entre estas especies relacionadas. Esto se ha reportado por ejemplo en 
especies del género Araucaria, e Inga en dónde con el uso de siete regiones del cloroplasto 
encontraron secuencias compartidas entre especies  (Hollingsworth et al., 2009).  Es 
importante mencionar que para que el DNA barcoding permita obtener una identificación 
exitosa de especies, se requiere suficiente tiempo de especiación por mutación y/o deriva 
que lleve a que un conjunto de caracteres genéticos agrupen individuos de la misma 
especie, y los separen de otras especies (Hollingsworth et al., 2009, 2011).  
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Otras razones por las cuales se presenta una tasa de discriminación baja en S. pseudolulo y 
S. quitoense es porque puede haber una hibridación entre ellas, lo cual ha sido reportado en 
esta sección (Heiser, 1989). S. pseudolulo tiene una distribución altitudinal entre los 200 a 
2000 msnm, mientras que S. quitoense una entre los 1000 a 2400 msnm, lo que indica que 
estas especies comparten un rango de distribución entre los 1000 y 2000 msnm, zona en 
donde puede estar ocurriendo dicha hibridación de manera natural.   
 
Debido a los resultados poco satisfactorios que ha mostrado un solo locus  en la 
discriminación de especies de plantas terrestres, se ha sugerido el sistema de barcoding con 
múltiples regiones (Hollingsworth et al., 2009). Dentro de esta clase de sistema, un locus 
con baja tasa de evolución discrimina individuos a nivel de género y las categorías 
taxonómicas superiores, mientras que un locus que evoluciona rápidamente delimita 
especies dentro de un género  (Newmaster et al., 2006; Kress y Erickson, 2007). Combinar 
regiones para barcoding ha mostrado beneficios para delimitar especies en plantas 
(Fazekas et al., 2008; Pang et al., 2012). En el presente estudio no se observó incremento 
en la discriminación de especies al combinar las regiones matK y trnH-psbA con respecto a 
los resultados obtenidos con cada una de estas regiones solas,  esto fue documentado en 
orquídeas, donde la combinación de estas dos regiones no permitió la separación de 
especímenes recolectados en Costa Rica (Lahaye et al., 2008).  Por otro lado, al combinar 
ITS con matK,  ITS con trnH-psbA y  las tres regiones al tiempo (matK + trnH-psbA+ITS), 
se obtuvo los mismos resultados que con ITS solo. En los cautro casos se obtuvo  una 
discriminación de especies del 88,9 % al incluir todos los especímenes de S.pseudolulo y 
100% al eliminar dos de ellos. Estos resultados, indican que ITS mejora el poder de 
discriminación de especies.  
 
En estudios con plantas, seleccionar un par de regiones sería suficiente, siendo importante  
escoger una región codificante, ya que a través de traducciones de secuencias de ADN a 
aminoácidos  se pueden evaluar los errores de edición, la presencia de pseudogenes, y la 
orientación correcta de las secuencias (Hollingsworth et al., 2011).  Por otro lado las 
regiones seleccionadas deberían complementarse una a la otra, así cada una pueda 
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discriminar y mantener un balance entre el error tipo I  (asignar especies incorrectas) y el 
tipo II (rechazar falsamente asignaciones correcta) (Kress and Erickson, 2007). De esta 
manera complementar una región de evolución rápida como ITS con una región más 
conservada como matK puede minimizar los errores tipo I (tal que las secuencias sean 
asignadas al menos a la sección correcta) y el error tipo II (tasas altas de la divergencia de 
las secuencias pueda discriminar entre especies cercanamente relacionadas). Así matK con 
su fácil recuperación en este grupo de plantas y su capacidad para identificar a nivel de 
secciones y en ocasiones de especies, lo hace más apropiado para acoplar su uso al de ITS. 
Se esperaría entonces que ITS permita la  identificación de especies cuando matK no tenga 
suficiente poder de discriminación. Lo cual fue documentado en plantas colectadas en 
China pertenecientes a 131 géneros de angiospermas y 10 de gimnospermas (Li et al., 
2011)  
 
Entre las aplicaciones del código de barras  está la identificación de plantas de importancia 
farmacéutica. La región ITS, por ejemplo,  ha mostrado utilidad  para identificar plantas 
medicinales  del género Hypericum (Howard et al., 2012).  La región matK mostró ser un 
buen marcador para la identificación de algunas plantas ponzoñosas (Bruni et al., 2010); y 
la región  trnH-psbA permitió identificar plantas medicinales chinas del género Lonicera 
(Sun et al., 2011). Pero a pesar del  potencial farmacológico de las plantas del género 
Solanum, el cual radica en su alto contenido de alcaloides, la cantidad de secuencias 
disponibles en las bases de datos es muy baja. En este sentido, sería importante aumentar 
el número de secuencias para construir una librería de las regiones evaluadas, en especial 
de matK e ITS, para las especies de Solanum con espinas, incluyendo el mayor número de 
localidades donde se ha registrados las especies (Orozco et al., 2008; Idárraga et al., 2007). 
Esto permitirá evaluar la utilidad de las secuencias de códigos de barras para este grupo en 
el rango completo de su distribución y precisar aspectos de posibles existencias de 
complejos de especies para el país. 
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5. Conclusiones y recomendaciones 
 
En el presente estudio se logró genotipificar especímenes de Solanum, subgénero 
Leptostemonum con base en dos regiones del cloroplasto (matK y trnH-psbA) y una del 
núcleo (ITS); además se evaluó la utilidad de estas regiones para discriminar las especies 
de este grupo.  Los resultados con base en regiones del cloroplasto demostraron que éstas 
parecen ser útiles para diferenciar algunas de las especies del subgénero Leptostemonum, 
pero no fueron útiles para diferenciar entre S.pseudolulo y S. quitoense.  
 
A través de la región ITS fue detectado un problema en la identificación morfológica de 
algunos de los especímenes  de S. pseudolulo, con base en sus altos valores de variabilidad 
intraespecífica y en su ubicación en los dendogramas, ya que éstos no formaron 
agrupaciones con los demás individuos de la especie. Los resultados demostraron que ITS 
tiene el mayor número de sitios variables, diversidad nucleotídica, y las tasas más altas de 
discriminación (88,9%) seguido por trnH-pbsA y matK. Además al trabajar sin  los 
especímenes de S.pseudolulo con las dificultades mencionadas,  los análisis de “barcoding 
gap”, de poder de recuperación de especies monofiléticas y de identificación correcta por 
“Best close match” y “Cluster”,  permiten concluir que ITS puede ser útil para discriminar 
el 100% de las especies evaluadas. Sin embargo, la amplificación con esta región produjo 
resultados menos satisfactorios que las regiones del cloroplasto. Por lo cual no se contó 
con un mayor número de secuencias.  
 
Entre las  posibles combinaciones de loci con ITS + trnH-psbA + matK, ITS + trnH-psbA e 
ITS + matK se obtuvo el mismo poder de discriminación de especies (88,9% incluyendo 
todos los especímenes de S.pseudolulo y 100% sin algunos de ellos); pero debido a que la 
región matK, mostró buena calidad de secuencias, amplificación exitosa de los 
especímenes, y las ventajas de ser una región codificante, se recomienda el uso de la 
región matK para la identificación de especies de Solanum, subgénero Leptostemonum, 
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para que sea suplementada con la región ITS, cuando esta no tenga suficiente resolución, 
como en el caso de S.pseudolulo y S. quitoense.  
 
Era de interés evaluar la posible existencia de especies crípticas en las secciones Torva y 
Acanthophora, pero debido a la baja variabilidad intraespecífica que las especies de estas 
secciones presentan y a las agrupaciones conespecíficas que formaron en los dendogramas, 
no se espera la existencia de este tipo de problemas taxonómicos, pero por lo contrario si 
fueron detectados en  la sección Lasiocarpa. 
 
Finalmente, se recomienda ampliar  los muestreos de las especies del subgénero 
Leptostemonum, incluir  otras  localidades,  validar la utilidad de las regiones de ADN para 
discriminar especies de este grupo de plantas, y ampliar el número de secuencias para 
construir una librería de genes que permita la identificación de plantas con potencial 
farmacéutico. Ya que con una identificación correcta de las plantas, se facilitan los 
estudios enfocados al análisis de alcalodoides con fines médicos.  
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Lista de Figuras 
 
 
 
Figura 1. Principales clados de Solanum. Tomado de: (“Solanaceae Source,” 2012) 
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a.  b.  c.  
d.  e.  f.  
 
g.  h.  i.  
Figura 2. a. Ejemplo de hoja compuesta b. Ejemplo de hoja simple c. ejemplo de hoja espinosa. d. 
Flor de Solanum inelegans e. Flor de Solanum macbridei f. Flor de Solanum peruvianum. g. Fruto 
de Solanum mammosum h. Fruto de Solanum pseudocapsicum i. Fruto de Solanum scabrum. 
Tomado de: (“Solanaceae Source,” 2012) 
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a. b.  
c. d.  
e.  f.  
Figura 3. a. Solanum jamaicense b. Solanum viarum c. Solanum pseudolulo d. Solanum 
mammosum e. Solanum atropurpureum f. Solanum sisymbriifolium. Tomado de: (“Solanaceae 
Source,” 2012)  
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Figura 4. Variación en la resolución de barcode como una función de la variación de la secuencia 
(PIC, número de caracteres parsimoniosamente informativos) para: a. Un solo  locus y 
combinaciones multilocus de regiones del cloroplasto y b. Siete regiones del cloroplasto 
individuales comparadas con COI. Tomado de: (Fazekas et al., 2009) 
 
    
Figura 5. Distribución de distancias intraespecificas e interespecificas de Kimura 2-parametros 
para:  a. Datos de 326 genereos de animales de siete proyectos en BOLD y b. Datos de 49 generos 
de plantas derivados de tres publicaciones de barcoding. Tomade de: (Fazekas et al., 2009) 
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Figura 6. Posición de la región espaciador intergénico trnh-pbsA, entre los genes trnH y psbA. Las 
flechas indican las posiciones en donde se unen los primers trnH-f y psbA-r. Tomado de: (Dong et 
al., 2012) 
 
 
Figura 7. Posición de la región matk entre los exones 5´y 3´del gen trnK. El ORF de matk está 
resaltado en amarillo, la región de la transcriptasa reversa en verde, y el dominio X en café. Los 
exones de trnK están resaltados con rosado. Tomado de: (Barthet, 2006) 
 
 
 
Figura 8. Posición de la región ITS (ITS-1, 5.8S e ITS-2). Las tres regiones codificantes en negro 
y los dos espaciadores transcriptos internos del DNA ribosomal nuclear en gris.   
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Figura 9. Gráfica de entropía obtenida con el alineamiento de las secuencias del fragmento del gen 
matK.  
 
Figura 10. Gráfica de entropía obtenida con el alineamiento de las secuencias del espaciador trnH-
psbA. 
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Figura 11. Gráfica de entropía obtenida con el alineamiento de las secuencias de la región ITS. 
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Figura 12. Histograma de frecuencias de las distancias intraespecíficas e interespecíficas 
calculadas con el modelo K-2-P del fragmento del gen matK. 
 
Figura 13. Histograma de frecuencias de las distancias intraespecíficas e interespecíficas 
calculadas con el modelo K-2-P de la región espaciador trnH-psbA. 
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Figura 14. Histograma de frecuencias de las distancias intraespecíficas e interespecíficas 
calculadas con el modelo K-2-P de la región ITS. 
 
Figura 15. Histograma de frecuencias de las distancias intraespecíficas e interespecíficas 
calculadas con el modelo K-2-P de la región ITS. Análisis sin las secuencias de los especímenes 
S.pseudolulo AStE11 y CA98. 
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Figura 16. Dendrograma de Neighbor-Joining (NJ) con el modelo K2P y bootstrap de 1000 
réplicas, mostrando valores de bootstrap cuando estos son superiores al 50% en especies del 
subgénero Leptostemonum con base en la región matK. Las secciones son indicadas por colores.  
Torva 
Lasiocarpa 
Micracantha 
Ancanthophora 
Melongena 
Crinitum 
Sisymbriifolium 
 
  
Figura 17. Dendrograma de UPGMA con el modelo K2P y bootstrap de 1000 réplicas, mostrando 
valores de bootstrap cuando estos son superiores al 50%, en especies del subgénero 
Leptostemonum con base en la región matK. Las secciones son indicadas por colores.
Torva 
Lasiocarpa 
Micracantha 
Ancanthophora 
Melongena 
Crinitum 
Sisymbriifolium 
 
  
Figura 18. Dendrograma de Neighbor-Joining con el modelo K2P y bootstrap de 1000 réplicas, 
mostrando valores de bootstrap cuando estos son superiores al 50% en especies del subgénero 
Leptostemonum con base en la región trnH-psbA. Las secciones son indicadas por colores. 
  
Torva 
Lasiocarpa 
Micracantha 
Ancanthophora 
Melongena 
Crinitum 
Sisymbriifolium 
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 Figura 19. Dendrograma de UPGMA con el modelo K2P y bootstrap de 1000 réplicas, mostrando 
valores de bootstrap cuando estos son superiores al 50% en especies del subgénero Leptostemonum 
con base en la región trnH-psbA. Las secciones son indicadas por colores. 
  
Torva 
Lasiocarpa 
Micracantha 
Ancanthophora 
Melongena 
Crinitum 
Sisymbriifolium 
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Figura 20. Dendrograma de Neighbor-Joining con el modelo K2P y bootstrap de 1000 réplicas, 
mostrando valores de bootstrap cuando estos son superiores al 50% en especies del subgénero 
Leptostemonum con base en la región ITS. Las secciones son indicadas por colores. 
  
Torva 
Lasiocarpa 
Micracantha 
Ancanthophora 
Melongena 
Crinitum 
Sisymbriifolium 
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Figura 21. Dendrograma de UPGMA con el modelo K2P y bootstrap de 1000 réplicas, mostrando 
valores de bootstrap cuando estos son superiores al 50% en especies del subgénero Leptostemonum 
con base en la región ITS. Las secciones son indicadas por colores. 
 
  
Torva 
Lasiocarpa 
Micracantha 
Ancanthophora 
Melongena 
Crinitum 
Sisymbriifolium 
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Figura 22. Dendrograma de NJ con el modelo K2P y bootstrap de 1000 réplicas, mostrando 
valores de bootstrap cuando estos son superiores al 50% en especies del subgénero Leptostemonum 
con base en ITS + matK + trnH-psbA. Las secciones son indicadas por colores. 
  
Torva 
Lasiocarpa 
Micracantha 
Ancanthophora 
Melongena 
Crinitum 
Sisymbriifolium 
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Figura 23. Dendrograma de UPGMA con el modelo K2P y bootstrap de 1000 réplicas, mostrando 
valores de bootstrap cuando estos son superiores al 50% en especies del subgénero Leptostemonum 
con base en ITS + matK + trnH-psbA. Las secciones son indicadas por colores. 
 
  
Torva 
Lasiocarpa 
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Ancanthophora 
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Figura 24. Dendrograma de NJ con el modelo K2P y bootstrap de 1000 réplicas, mostrando 
valores de bootstrap cuando estos son superiores al 50% en especies del subgénero Leptostemonum 
con base en la regiones matK + ITS. Las secciones son indicadas por colores. 
  
Torva 
Lasiocarpa 
Micracantha 
Ancanthophora 
Melongena 
Crinitum 
Sisymbriifolium 
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Figura 25. Dendrograma de UPGMA con el modelo K2P y bootstrap de 1000 réplicas, mostrando 
valores de bootstrap cuando estos son superiores al 50% en especies del subgénero Leptostemonum 
con base en la regiones matK + ITS. Las secciones son indicadas por colores. 
  
Torva 
Lasiocarpa 
Micracantha 
Ancanthophora 
Melongena 
Crinitum 
Sisymbriifolium 
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Figura 26. Dendrograma de NJ con el modelo K2P y bootstrap de 1000 réplicas, mostrando 
valores de bootstrap cuando estos son superiores al 50% en especies del subgénero Leptostemonum 
con base en la regiones ITS + trnH-psbA. Las secciones son indicadas por colores. 
  
Torva 
Lasiocarpa 
Ancanthophora 
Melongena 
Crinitum 
Sisymbriifolium 
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Figura 27. Dendrograma de UPGMA con el modelo K2P y bootstrap de 1000 réplicas, mostrando 
valores de bootstrap cuando estos son superiores al 50% en especies del subgénero Leptostemonum 
con base en la regiones ITS + trnH-psbA. Las secciones son indicadas por colores. 
  
Torva 
Lasiocarpa 
Micracantha 
Ancanthophora 
Melongena 
Crinitum 
Sisymbriifolium 
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Figura 28. Dendrograma de NJ con el modelo K2P y bootstrap de 1000 réplicas, mostrando 
valores de bootstrap cuando estos son superiores al 50% en especies del subgénero Leptostemonum 
con base en la regiones MatK + trnH-psbA. Las secciones son indicadas por colores. 
  
Torva 
Lasiocarpa 
Micracantha 
Ancanthophora 
Melongena 
Crinitum 
Sisymbriifolium 
 
74 Tipificación molecular y separación de especies de plantas del subgénero 
Leptostemonum (Solanaceae: Solanum),  usando regiones barcode. 
 
 
 
Figura 29. Dendrograma de UPGMA con el modelo K2P y bootstrap de 1000 réplicas, mostrando 
valores de bootstrap cuando estos son superiores al 50% en especies del subgénero Leptostemonum 
con base en la regiones matK + trnH-psbA. Las secciones son indicadas por colores. 
Torva 
Lasiocarpa 
Micracantha 
Ancanthophora 
Melongena 
Crinitum 
Sisymbriifolium 
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Figura 30. Dendrograma de NJ con el modelo K2P y bootstrap de 1000 réplicas, mostrando 
valores de bootstrap cuando estos son superiores al 50% en especies del subgénero Leptostemonum 
con base en las secuencias de las regiones matK propias del estudio más las de Genbank (G). Las 
secciones son indicadas por colores.  
Torva 
Lasiocarpa 
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Figura 31. Dendrograma de NJ con el modelo K2P y bootstrap de 1000 réplicas, mostrando 
valores de bootstrap cuando estos son superiores al 50% en especies del subgénero Leptostemonum 
con base en las secuencias de la regiones trnH-psbA propias del estudio más las de Genbank (G). 
Las secciones son indicadas por colores. 
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Figura 32. Dendrograma de NJ con el modelo K2P y bootstrap de 1000 réplicas, mostrando 
valores de bootstrap cuando estos son superiores al 50% en especies del subgénero Leptostemonum 
con base en las secuencias de la regiones ITS propias del estudio más las de Genbank. Las 
secciones son indicadas por colores. 
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Figura 33. Parte 1. Árbol reconstruido a través de parsimonia con una búsqueda Heurística y 
bootstrap de 1000 réplicas, en especies del subgénero Leptostemonum con base en las secuencias 
de la regiones ITS propias del estudio más las de Genbank. Se visualiza la sección Micracantha. 
 
 
 
 
 
Micracantha 
Grupo externo 
 79 
 
  
 
Figura 33. Parte 2. Árbol reconstruido a través de parsimonia con una búsqueda Heurística y 
bootstrap de 1000 réplicas, en especies del subgénero Leptostemonum con base en las secuencias 
de la regiones ITS propias del estudio más las de Genbank. Se visualizan las secciones Melongena, 
Torva, Sisymbriifolium y Crinitum. 
 
Sisymbriifolium 
Crinitum 
Torva
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Figura 33. Parte 3. Árbol reconstruido a través de parsimonia con una búsqueda Heurística y 
bootstrap de 1000 réplicas, en especies del subgénero Leptostemonum con base en las secuencias 
de la regiones ITS propias del estudio más las de Genbank. Se visualizan las secciones Lasiocarpa 
y Acanthophora. 
Lasiocarpa 
Acanthophora 
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Figura 34. Dendrograma de NJ con el modelo K2P y bootstrap de 1000 réplicas, mostrando 
valores de bootstrap cuando estos son superiores al 50%, en especies del subgénero 
Leptostemonum con base en ITS + matK+ trnH-psbA. Análisis sin secuencias de S.pseudolulo 
AStE11 y CA98.  
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Figura 35. Dendrograma de UPGMA con el modelo K2P y bootstrap de 1000 réplicas, mostrando 
valores de bootstrap cuando estos son superiores al 50%, en especies del subgénero 
Leptostemonum con base en ITS + matK+ trnH-psbA. Análisis sin secuencias de S.pseudolulo con 
códigos AStE11 y CA98. 
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Figura 36. Dendrograma de NJ con el modelo K2P y bootstrap de 1000 réplicas, mostrando 
valores de bootstrap cuando estos son superiores al 50% en especies del subgénero Leptostemonum 
con base en la regiones matK + ITS. Análisis sin secuencias de S.pseudolulo con códigos AStE11 y 
CA98. 
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Figura 37. Dendrograma de UPGMA con el modelo K2P y bootstrap de 1000 réplicas, mostrando 
valores de bootstrap cuando estos son superiores al 50% en especies del subgénero Leptostemonum 
con base en la regiones matK + ITS. Análisis sin secuencias de S.pseudolulo con códigos AStE11 y 
CA98. 
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Figura 38. Dendrograma de NJ con el modelo K2P y bootstrap de 1000 réplicas, mostrando 
valores de bootstrap cuando estos son superiores al 50% en especies del subgénero Leptostemonum 
con base en la regiones trnH-psbA + ITS. Análisis sin secuencias de S.pseudolulo con códigos 
AStE11 y CA98. 
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Figura 39. Dendrograma de UPGMA con el modelo K2P y bootstrap de 1000 réplicas, mostrando 
valores de bootstrap cuando estos son superiores al 50% en especies del subgénero Leptostemonum 
con base en la regiones trnH-psbA + ITS. Análisis sin secuencias de S.pseudolulo AStE11 y CA98. 
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Figura 40. Dendrograma de NJ con el modelo K2P y bootstrap de 1000 réplicas, mostrando 
valores de bootstrap cuando estos son superiores al 50% en especies del subgénero Leptostemonum 
con base en la regiones matK + trnH-psbA. Análisis sin secuencias de S.pseudolulo con códigos 
AStE11 y CA98.  
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Figura 41. Dendrograma de UPGMA con el modelo K2P y bootstrap de 1000 réplicas, mostrando 
valores de bootstrap cuando estos son superiores al 50% en especies del subgénero Leptostemonum 
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con base en la regiones matK + trnH-psbA. Análisis sin secuencias de S.pseudolulo AStE11 y 
CA98 
 
Figura 42. Dendrograma de NJ con el modelo K2P y bootstrap de 1000 réplicas, mostrando 
valores de bootstrap cuando estos son superiores al 50% en especies del subgénero Leptostemonum 
con base en la región ITS. Análisis sin secuencias de S.pseudolulo AStE11 y CA98 
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Figura 43. Dendrograma de UPGMA con el modelo K2P y bootstrap de 1000 réplicas, mostrando 
valores de bootstrap cuando estos son superiores al 50% en especies del subgénero Leptostemonum 
con base en la región ITS. Análisis sin secuencias de S.pseudolulo AStE11 y CA98 
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Lista de Tablas 
 
Tabla 1. Importancia de algunas especies de Solanum, subgénero Leptostemonum, incluidas en 
este estudio. 
Especie Sección Importancia Referencia Bibliográfica 
Solanum acerifolium 
Dunal 
Acanthophora Agronómica / control 
de broca 
Niño Osorio et al. (2007) 
Solanum 
asperolanatum      
Ruiz & Pav. 
Torva Mejoramiento genético 
de tomate /  Resistente 
a Meloidogyne 
incognita 
Mendonca et al. (2010) 
Solanum 
atropurpureum      
Schrank 
Acanthophora Farmacológica / frutos 
ricos en glicoalcaloides 
Saber et al., (1965) 
Solanum capsicoides 
All. 
Acanthophora Farmacológica / uso 
terapéutico 
Sivarajan y Balachandran 
(1994) 
  Ornamental Levin et al. (2005) 
Solanum hirtum  
Vahl 
Lasiocarpa Farmacológica / 
Inhibición de la  β-
glucosidasa 
Sánchez-Medina et al.  
(2001) 
  Ecológica / Hospedera 
de Mechanitis spp. 
(lepidopetera: 
Ithomiinae) 
Giraldo S y Uribe S 
(2010a) 
Solanum jamaicense  
Mill 
Micracantha Farmacológica / 
Actividad biológica 
contra Paraponera 
clavata 
Mbuga (2005) 
  Ecológica / Hospedera 
de Mechanitis spp. 
(lepidopetera: 
Ithomiinae) 
Giraldo S y Uribe S 
(2010b) 
Solanum mammosum  
L. 
Acanthophora Ornamental Levin et al. (2005) 
  Veneno para ratas y 
cucarachas. 
Nee (1979) 
  Inhibición de 
escarabajo rojo de la 
harina. 
Weissenberg et al. (1998) 
  Inhibe Trypanosoma 
cruzy. 
Gachet et al. (2010) 
  Actividad antimalária. Muñoz et al., (2000) 
  Actividad anti 
cancerígena 
Kuo et al., (2000) 
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  Ecológica / Hospedera 
de Mechanitis spp. 
(lepidopetera: 
Ithomiinae) 
Constantino (1997) 
Solanum melongena 
L. 
Melongena Alimenticia Schultes y Romero C 
(1962) 
  Farmacológica / 
tratamiento de 
enfermedades del 
hígado 
Govind (2011) 
Solanum ovalifolium 
Dunal 
Torva Farmacológica / 
actividad antimalaria 
Blair and Madrigal (2005) 
  Farmacológica / 
actividad antifungica 
Gracia de García et al. 
(1995) 
Solanum  pseudolulo 
Heiser 
Lasiocarpa Alimenticia Schultes y Romero C 
(1962) 
  Ecológica / Hospedera 
de Mechanitis spp. 
(lepidopetera: 
Ithomiinae) 
Giraldo  (2010a) 
Solanum quitoense    
Lam 
Lasiocarpa Alimenticia Schultes y Romero C 
(1962) 
  Farmacológica / 
propiedades 
antioxidantes 
Mertz et al. (2009) 
   Murillo et al. (2010)  
  Científico / 
Mejoramiento genético 
Heiser, (1989) 
  Ecológica / Hospedera 
de Mechanitis spp. 
(lepidopetera: 
Ithomiinae) 
Constantino (1997) 
Solanum 
sessiliflorum Dunal 
 
Lasiocarpa Alimenticia Schultes y Romero C 
(1962) 
Solanum 
sisymbriifolium 
Lamarck 
Sisymbriifolium Farmacológica / 
Compuestos 
hipotensivos 
Hellión-lbarrola et al. 
(2000) 
  Agronómica / Cultivo 
trampa para nematodos 
de papa 
Timmermans (2005) 
Solanum subinerme  
Jacq. 
Torva Agronómica / 
Resistente a 
Meloidogyne incognita 
Pinheiro et al. (2010) 
  Farmacológica / 
Tratamiento de 
leishmaniosis 
Odonne et al. (2011) 
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Solanum sycophanta  
Dunal 
 Inhibición del 
Trypanosoma cruzi 
Chataing et al. (1998) 
Solanum torvum  Sw Torva Disminuye presión 
sanguínea. 
Mohan et al. (2009) 
  Hipoglicémico. Andrade-Cetto y Heinrich 
(2005) 
  Actividad 
antimicrobiana. 
Chah et al. (2000) 
  Actividad Antiviral Arthan et al. (2002) 
  Actividad anti-
ulcerogénica 
Nguelefack et al. (2008) 
  Proteínas antioxidantes Sivapriya and Leela, 
(2007) 
 
  Protector en 
nefrotoxicidad 
Mohan et al., (2010) 
  Ecológica / Hospedera 
de Mechanitis spp. 
(lepidopetera: 
Ithomiinae) 
Valencia (2005) 
Solanum viarum  
Dunal 
Acanthophora Ecológica / Hospedera 
de Mechanitis spp. 
(lepidopetera: 
Ithomiinae) 
Medal et al., (1999) 
  Alcaloides esteroidales Nee (1991) 
    Maleza Mullahey et al. (1993) 
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Tabla 2. Especímenes del género Solanum, subgénero Leptostemonum, colectados en seis 
departamentos de Colombia durante los años 2010-2011. 
Especie Sección  N Departamento  Localidad  Códigos Coordenadas  Altura 
msnm 
Solanum 
acerifolium 
Dunal 
Acanthophora 3  Antioquia Sabaneta AS73 6° 8'47.17"N  1872 
75°35'47.07"W 
   Antioquia La estrella AE81 6° 8'47.00"N  1840 
75°38'52.61"W 
    Antioquia Támesis AT107 5°39'51.94"N 
75°43'14.47"W 
1743 
Solanum 
asperolanatum 
Ruiz & Pav. 
Torva 3 Antioquia Paramo de 
Belmira 
AB31 06° 36.6' 12"N  2856 
 74 °41.62' 7"W 
AB667 06 °48' 45.6"N  
 75 °42'1.7"W 
AB6 06 °38'5.3"N  
 75 °42'3.1"W 
Solanum 
atropurpureum 
Schrank 
Acanthophora  4 Antioquia Amagá AA4 06° 0' 08"N  1376 
75 40'  12"W 
 Támesis AT109 6° 8'47.17"N  1872 
AT110 75°35'47.07"W 
 Sabaneta AS72 5°39'51.94"N 
75°43'14.47"W 
1743 
Solanum 
capsicoides 
All. 
Acanthophora 1  Caldas Salamina CS36 5°24'24.55"N 
75°29'15.28"W 
1786 
Solanum 
hirtum 
Vahl 
Lasiocarpa  7 Antioquia Santa Fe 
de 
Antioquia 
AStA56 6°32'58.59"N 
75°49'0.00"W 
 530 
   Caldas Filadelfia CF95 5°20'58.83"N 
75°36'1.34"W 
 1168 
   Antioquia La pintada AP50 5°44'27.86"N 
75°36'26.61"W 
592 
AP105 
AP106 
    Antioquia Sopetrán ASo122 6°27'17.64"N 
75°47'8.37"W 
 551 
ASo123 
Solanum 
jamaicense 
Mill 
Micracantha 11  Antioquia Amagá AA2 06°0'08"N   1376 
AA3 75°40'12"W 
   Antioquia Heliconia AH22 6°12'45.37"N 
75°43'28.91"W 
1545 
   Chocó  Nuquí CH12 05°34'248"N   25 
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77°30'161"W 
   Quindio Quimbaya Q16 04°35'025"N 1138  
75°51'872"W 
    Antioquia Puerto 
Berrio 
APB113 6° 27'1.93"N 540  
74° 33' 
33.06"W 
    Antioquia Sopetrán ASo120 6°27'17.64"N 
75°47'8.37"W 
 551 
ASo121 
   Caldas Anserma CA38 05° 10'40.5"N   815 
CA39 75° 40'36.9"W 
CA42  
Solanum 
mammosum L. 
Acanthophora 2 Risaralda Quinchia RQ115 05°22'17.87"N 
75°44'56.15"W 
 2046 
RQ86 
Solanum 
melongena L. 
Melongena  3 Caldas Anserma CA44 05°10'40.5"N  815 
75°40'36.9"W 
   Antioquia Medellín AM124   6°15'44.01"N 1535 
AM125 75°34'35.15"W 
Solanum 
ovalifolium 
Dunal 
Torva 10  Antioquia Caldas AC52 06°03'06.9''N  1750 
AC53 75°37'19.2''W 
   Risaralda Quinchia RQ92 5°24'11.49"N 
75°45'27.61"W 
 2200 
RQ93 
   Caldas Salamina CS96 5°24'24.55"N 
75°29'15.28"W 
 1786 
CS99 
    Antioquia Medellín  AM62 6°17'10.03"N 
75°38'59.68"W 
1931 
    Antioquia La estrella AE80 6°8'57.01"N 
75°38'49.30"W 
1775 
    Antioquia Guarne AG101 6°14'53.91"N 
75°26'29.74"W 
2217 
   Antioquia  Santa 
Elena 
AStE70 6°15'49.41"N 
75°30'11.42"W 
2424  
Solanum 
pseudolulo 
Heiser 
Lasiocarpa  8  Antioquia Amagá AA5 6° 0'8.00"N   1376 
75°40'12.00"W 
   Caldas Salamina CS35 5°24'24.55"N 
75°29'15.28"W 
 1786 
    Antioquia Sabaneta AS76 6°8'47.17"N  
75°35'47.07"W 
 1872 
   Caldas Aranzazu Caz98 5°16'19.34"N 
75°29'26.48"W 
 1965 
    Antioquia Jardín AJ8 5°36´37.5"N  1702 
AJ9  75°48´45.9" 
W 
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    Antioquia Santa 
Elena 
AStE11 6°15'49.41"N 
75°30'11.42"W 
2424  
   Caldas Anserma CA37 5°10'40.50"N  
75°40'36.90"W 
815  
Solanum 
quitoense 
Lasiocarpa 8  Antioquia Barbosa ABa33 6°24'15.80"N  
75°23'51.07"W 
 1649 
Lam    Antioquia Medellín AM46 6°16'4.79"N  1599 
75°34'54.53"W 
    Antioquia Medellín AM63 6°17'35.21"N 
75°39'13.69"W 
2048 
    Antioquia Sabaneta AS71 6°8'47.17"N  
75°35'47.07"W 
1872 
    Antioquia La estrella AE78  6°8'57.01"N 
75°38'49.30"W 
1775  
   Risaralda Quinchia RQ89 5°22'56.92"N  
75°45'13.09"W 
2200  
RQ94 
   Caldas Salamina CS34 5°24'24.55"N 
75°29'15.28"W 
1786  
Solanum 
subinerme 
Dunal 
 
Torva 2 Antioquia  Puerto 
Berrío  
APB111 6°30'26.74" 
N74°33'58.31" 
W 
539 
APB112 
Solanum 
sessyliflorum 
Dunal  
 
Lasiocarpa 1 Chocó  Nuquí CH13 05° 34'248"N  25 
77 °30'161"W 
Solanum 
sycophanta 
Jacq. 
Crinitum 3 Risaralda Quinchia RQ87 5°22'56.92"N  
75°45'13.09"W 
 2200 
RQ117 
RQ118 
Solanum 
sisymbriifolium 
Lam. 
 
 Sysimbrifolium 2  Antioquia Medellín AM103 6°16'4.79"N    1599 
AM104 75°34'54.53"W 
Solanum 
torvum Sw.  
Torva 11  Antioquia Amagá AA6 6° 0'8.00"N   1376 
75°40'12.00"W 
    Antioquia Heliconia AH23 6°12'45.37"N 
75°43'28.91"W 
1545 
    Antioquia Bello ABe26 6°19'39.90"N   1443 
75°33'6.70" 
    Antioquia La estrella AE84 6°8'47.00"N  
75°38'52.61"W 
1872 
    Antioquia Medellín AM47 6°16'4.79"N    1599 
75°34'54.53"W 
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    Antioquia Caldas AC51 6º03'06.9''N  1750 
75º37'19.2''W 
    Antioquia Medellín AM61 6°17'35.21"N 
75°39'13.69"W 
1931 
    Antioquia Santa 
Elena 
AStE69 6°15'49.41"N 
75°30'11.42"W 
2424 
    Antioquia Sabaneta AS74 6°8'47.17"N  
75°35'47.07"W 
1872 
AS75 
    Caldas Anserma CA41 5°10'40.50"N  
75°40'36.90"W 
815 
Solanum 
viarum Dunal 
Acanthophora 3  Caldas Anserma CA45 5°10'40.50"N  
75°40'36.90"W 
815  
CA57 
    Antioquia Medellín AM114 6°15'30.50"N 1474 
75°34'50.86"W 
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Tabla 3. Fotos tomadas de las especies colectadas de Solanum, subgénero Leptostemonum y sus 
respectivos haplotipos. 
Solanum acerifolium 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
Haplotipo matK  
 
Número de haplotipos: 1.    Distancias intraespecífica: 0.    Número de especímenes:3 
 
AAGATCCGCTATAATAATGAAAAAGATTTCTGCATATACGCCCAAATCGGTCAATAATATCAGA
ATCTGATAAATCGAACCAAACCGGTTTACTAATGGGATGCCCTAATACGGTACAAAAGTGTGCT
TTAGCTAATGATCCAATCAAAGGAATAATTGGAACAAGGGTATCGAATTTCTTAATTGGATTAT
TGATTAGAAATGCATTTTCGAACATTTGACTACGTACCATTGAATGATTTAGTCGCACACTTGA
AAGATAGCCCATAAAGTCACGGGAATGGTTGGATAATTGGTTTATATGGATCCTTCCTGGGTGA
AAGTACATAGAAAAATGACATTGCCAAAAATTGACAAGGTAAAATTTCCATTTATTCATCAAA
AGAAACGTCCCTTTTGAAGCCAGAATTGATTTTCCTTCATACCTAACATAATGCATCAAAGGAT
CCTTGAATAACCATAGGGTAACCTGAAAATCCTTAGCAAAGACTTCTACAAGACGTTCTATTTT
TCCATAGAAATATATTCGTTCAAGAAGGGATCCAAAAGATGTTGATCGTAAATGAAAAGATTG
TTTCCGTAGAAAGACGAAAGTAGATTCGCATTCATATACATAAGAATTATATAAGAAGAAGAA
GAATCTTTGATTTTTTTTTGAAAAAGAGTAACCGGGCTTCTTTGAAGTAATAAGACTATTCCAAT
TACA 
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Haplotipo trnH-psbA 
 
Número de haplotipos: 1.   Distancias intraespecífica: 0.   Número de especímenes:3 
CAAATGGATAAGATCCCAGCCTAGTTTATAGGAGGTTTTGAAAAGAAAGGAGCAATAACCATT
TTCTTGTTCTATCAAGAGGGTGCTATTGCTCCTTTCTTTTTTTTTTATTAATTTCCTAGTATTTTAA
TTTTACTGACATAGACTTTTTTTTTTTACATTATAGTTATAGAAAAAGAAGGAGAGCGTAGTTGC
CTGCATTTATTCATGATTGAGTATTCGATTTTGATTTTCTATTTATTTCAAATTGTAGAAATATAA
CTTGTTTCTCTTGTTGCTAATGGTACTATATCTATCTTTTTTATTTCATTTCCCACAAAAAATCAA
ATTTTGACTGCATATTTTTGAAATAATAATCGAAATAATACTATCATTGAAATAAGAAAGAAGA
GAAATATTCGAACTTGAATCTTTTCTTTTCGA 
Haplotipo ITS 
 
Número de haplotipos:2  Distancias intraespecífica:0,35%  Número de especímenes:3 
TTGTCGAAACCTGCAAAGCAGAACGACCCGCGAACACGTTCAAACACTGGGGGGGCCGTGCGG
CGGGGG/CCG/ACTTCGGCGCCGCCCCGCGCGTCTCCCCTCCGCCCCCGATGCGTGCCTCTGTGC
TCGTTCTTGGGGGCCAAAACGAACCCCGGCGCGGAAAGCGCCAAGGAATACTAAATTGAGAGC
CCTCCCCCCGCGCCCCGTCCGCGGAGCGTGCGGGTGGATGCGTGCTTCTTTCTGAACCAAAACG
ACTCTCGGCAACGGATATCTCGGCTCTCGCATCGATGAAGAACGTAGCGAAATGCGATACTTGG
TGTGAATTGCAGAATCCCGTGAACCATCGAGTTTTTGAACGCAAGTTGCGCCCGAAGCCATTAG
GCCGAGGGCACGTCTGCCTGGGCGTCACGCATCGCGTCGCCCCCTGCACGCCGCACGGTGTCGT
GGGGGC/TGGATACTGGCCTCCCGTGTGCCTTGAGCCCGCGGCCGGCCTAAATGTGAGTCCACG
TCGACGGACGTCGCGGCATGTGGTGGTTGTAACTCAACTCTCTTGGTGCCGCGGCCAAAGCC 
 
Solanum atropurpureum 
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Haplotipo matK  
 
Número de haplotipos: 1   Distancias intraespecífica: 0  Número de especímenes:4 
AAAGATCCGCTATAATAATGAAAAAGATTTCTGCATATACGCCCAAATCGGTCAATAATATCAGAATCTGA
TAAATCGAACCAAACCGGTTTACTAATGGGATGCCCTAATACGGTACAAAAGTGTGATTTAGCTAATGATC
CAATCAAAGGAATAATTGGAACAAGGGTATCGAATTTCTTAATTGGATTATTGATTAGAAATGCATTTTCG
AACATTTGACTACGTACCATTGAATGATTTAGTCGCACACTTGAAAGATAGCCCATAAAGTCACGGGAATG
GTTGGATAATTGGTTTATATGGATCCTTCCTGGGTGAAAGTACATAGAAAAATGACATTGCCAAAAATTGA
CAAGGTAAAATTTCCATTTATTCATCAAAAGAAAAGTCCCTTTTGAAGCCAGAATTGATTTTCCTTCATACC
TAACATAATGCATCAAAGGATCCTTGAATAACCATAGGGTAACCTGAAAATCCTTAGCAAAGACTTCTACA
AGACGTTCTATTTTTCCATAGAAATATATTCGTTCAAGAAGGGATCCAAAAGATGTTGATCGTAAATGAAA
AGATTGTTTCCGTAGAAAGACGAAAGTAGATTCGCATTCATATACATAAGAATTATATAAGAAGAAGAAG
AATCTTTGATTTTTTTTTGAAAAAGAGTAACCGGGCTTCTTTGAAGTAATAAGACTATTCCAATTACA 
Haplotipo trnH-psbA 
 
Número de haplotipos: 1   Distancia intraespecífica: 0 Número de especímenes: 3 
 
CAAATGGATAAGATCCCAGCCTAGTCTATAGGAGGTTTTGAAAAGAAAGGAGCAATAACCATT
TTCTTGTTCTATCAAGAGGGTGCTATTGCTCCTTTCTTTTTTTTTTATTAATTTCCTAGTATTTTAA
TTTTACTGACATAGACTTTTTTTTTTACATTATAGTTATAGAAAAAGAAGGAGAGCGTAGTTGCC
TGCATTTATTCATGATTGAGTATTCGATTTTGATTTTCTATTTATTTCAAATTGTAGAAATATAAC
TTGTTTCTCTTGTTGCTAATGGTACTATATCTTTTTTATTTCATTTCCCACAAAAAATCAAATTTT
GACTGCATATTTTTGAAATAATAATCGAAATAATACTATCATTGAAATAAGAAAGAAGAGAAA
TATTCGAACTTGAATCTTTTCTTTTCGA 
 
Haplotipo ITS 
 
Número de haplotipos: 1   Distancia intraespecífica: 0 Número de especímenes:2  
 
TTGTCGAAACCTGCAAAGCAGAACGACCCGCGAACACGTTCAAACACTGGGGGGGGGGCCGCG
CGGCGGGGGCGCCTCGGCGCCGCCCCGCGCGTCTCCCCTCCGCCCCCGATGCGTGCCTCTGTGC
TCGTTCTTGGGGGCCAAAACGAACCCCGGCGCGGAAAGCGCCAAGGAATACTAAATTGAGAGC
CCTCCCCCCGCGCCCCGTCCGCGGAGCGTGCGGGTGGATGCGTGCTTCTTTCTGAACCAAAACG
ACTCTCGGCAACGGATATCTCGGCTCTCGCATCGATGAAGAACGTAGCGAAATGCGATACTTGG
TGTGAATTGCAGAATCCCGTGAACCATCGAGTTTTTGAACGCAAGTTGCGCCCGAAGCCATTAG
GCCGAGGGCACGTCTGCCTGGGCGTCACGCATCGCGTCGCCCCCCGCACGCCGCACGGTGTCGT
GGGGGCGGATACTGGCCTCCCGTGTGCCTTGAGCCCGCGGCCGGCCTAAATGTGAGTCCACGTC
GACGGACGTCGCGGCATGTGGTGGTTGTAACTCAACTCTCTTGGTGCCGCGGCCGAAGCC 
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Solanum asperolanatum 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
Haplotipo matK  
 
Número de haplotipos: 1  Distancias intraespecífica: 0  Número de especímenes:3 
AAGATCCGCTATAATAATGAAAAAGATTTCTGCATATACGCCCAAATCGGTCAATAATATCAGAATCTGAT
AAATCGGACCAAACCGGTTTACTAATGGGATGCCCTAATACGGTACAAAAGTGTGCTTTAGCTAATGATCC
AATCAAAGGAATAATTGGAACAAGGGTATCGAATTTCTTAATTGGATTATTGATTAGAAATGAATTTTCGA
ACATTTGACTACGTACCATCGAATGATTTAGTCGCACACTTGAAAGATAGCCCATAAAGTCACGGGAATGG
TTGGATAATTGGTTTATATGCATCCTTCCTGTGTGAAAGTACATAGAAAAATGACATTGCCAAAAATTGAC
AAGGTAAAATTTCCATTTATTCATCAAAAGAAACGTCCCTTTTGAAGCCAGAATTGATTTTCCTTCATACCT
AACATAATGCATCAAAGGATCTTTGAATAACCATAGGGTAACCTGAAAATCCTTAGCAAAGACTTCTACAA
GACGTTCCATTTTTCCATAGAAATATATTCGTTCAAGAAGGGCTCCAAAAGATGTTGATCGTAAATGAAAA
GATTGTTTCCGTAGAAAGACGAAAGTAGATTCGCATTCATATACATAAGAATTATATAAGAAGAAGAAGA
ATCTTTGATTTTTTTTTGAAAAAGAGTAACCGGGCTTCTTTGAAGTAATAAGACTATTCAAATTACA 
 
Haplotipo trnH-psbA 
 
Número de haplotipos: 1  Distancias intraespecífica: 0  Número de especímenes:2 
 
CAAATGGATAAGATACCAGCCTAGTCTATAGGAGGTTTTGAAAAGAAAGGAGCAATAACCATT
TTCTTGTTTTATCAAGAGGGTGCTATTGCTCCTTTCTTTTTTTTTTTTTTATTTTATTTCCTAGTAT
TTTACTGACATAGACTTTTTTGTTTACATTATAGAAAAAGAAGGAGAGGGTATTTGCCTGCATTT
ATTCATGATTGAGTATTCGATTTTTATTTTCTATTTATTTCAAATTGTAGAAATATAACTTGTTCT
TCTTGTTGCTAATGTTACTATATCTTTTTTATTTCATTTCACACAAAAAATAGAATTTTGACCTCA
TATCTTTGAAATAATAATCGAAATAATACTATCATTGAAATAAGTGAAATACGAAAGAAGAGA
AATATTCGAACTTGAATCTTT 
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Solanum capsicoides 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
Haplotipo matK  
 
Número de haplotipos:1 Distancias intraespecífica: NA Número de especímenes:1 
AAGATCCGCTATAATAATGAAAAAGATTTCTGCATATACGCCCAAATCGGTCAATAATATCAGA
ATCTGATAAATCGAACCAAACCGGTTTACTAATGGGATGCCCTAATACGGTACAAAAGTGTGCT
TTAGCTAATGATCCAATCAAAGGAATAATTGGAACAAGGGTATCAAATTTCTTAATTGGATTAT
TGATTAGAAATGCATTTTCGAACATTTGACTACGTACCATTGAATGATTTAGTCGCACACTTGA
AAGATAGCCCATAAAGTCACGGGAATGGTTGAATAATTGGTTTATATGGATCCTTCCTGGGTGA
AAGTACATAGAAAAATGACATTGCCAAAAATTGACAAGGTAAAATTTCCATTTATTCATCAAA
AGAAACGTCCCTTTTGAAGCCAGAATTGATTTTCCTTCATACCTAACATAATGCATCAACGGAT
CCTTGAATAACCATAGGGTAACCTGAAAATCCTTAGCAAAGACTTCTACAAGACGTTCGATTTT
TCCATAGAAATATATTCGTTCAAGAAGGGATCCAAAAGATGTTGATCGTAAATGAAAAGATTG
TTTCCGTAGAAAGACGAAAGTAGATTCGCATTCATATACATAAGAATTATATAAGAAGAAGAA
GAATCTTTGATTTTTTTTTGAAAAAGAGTAACCGGGCTTCTTTGAAGTAATAAGACTATTCCAAT
TAC 
 
Haplotipo ITS 
 
Número de haplotipos:1 Distancias intraespecífica: NA Número de especímenes:1 
TTGTCGAAACCTGCAAAGCAGAACGACCCGCGAACACGTTCAAACACTGGGGGGGCCGTGCGG
TGGGGGCGCTTCGGCGCCACCCCGCGTGTCTCCCCTCCGCCCCCGATGCGTGCCTCTGTGCTCGT
TCTTGGGGGCCAAAACGAACCCCGGCGCGGAAAGCGCCAAGGAATACTAAATTGAGAGCCCTC
CCCCTGCGCCCCGTCCGCGGAGCGTGCGGGTGGATGCGTGCTTCTTTTTGAACCAAAACGACTC
TCGGCAACGGATATCTCGGCTCTCGCATCGATGAAGAACGTAGCGAAATGCGATACTTGGTGTG
AATTGCAGAATCCCGTGAACCATCGAGTTTTTGAACGCAAGTTGCGCCCGAAGCCATTAGGCCG
AGGGCACGTCTGCCTGGGCGTCACGCATCGCGTCGCCGCCTGCACGCCGCACGGCGTTGCGGG
GGCGGATACTGGCCTCCCGTGCGCCTTGAGCCCGCGGCCGGCCTAAATGCGAGTCCACGTCGAC
 103 
 
GGACGTCGCGGCATGTGGTGGTTGTAACTCAACTCTCTTGGTGCCGCGGCCAAAGCC 
 
Solanum hirtum 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
Haplotipo matK  
 
Número de haplotipos: 2  Distancia intraespecífica: 0,161%  Número de especímenes: 7 
 
AAGATCCGCTATAATAATGAAAAAGATTTCTGCATATATGCCCAAATCGGTCAATAATATCAGA
ATCTGATAAATCGGACCAAACCGGTTTACTAATGGGATGCCCTAATACAGTACAAAAGTGTGCT
TTAGCTAATGATCCAATCAAAGGAATAATTGGAACAAGGGTATCGAATTTCTTAATTGGATTAT
TGATTAGAAATGAATTTTCGAACATTTGACTACGTACCATTGAATGATTTAGTCGCACACTTGA
AAGATAGCCCATAAAGTCACAGGAATGGTTGGATAATTGGTTTATATGGATCCTTCCTGTGTGA
AAGTACATAGAAAAATGACATTGCCAAAAATTGACAAGGTAAAATTTCCATTTATTCATCAAA
AGAAACGTCCCTTTTGAAGCCAGAATTGATTTTCCTTGATACCTC/AACATAATGCATCAAAGGA
TCCTTGAATAACCATAGGGTAACCTGAAAATCCTTAGCACAGACTTCTACAAGACGTTCTATTT
TTCCATAGAAATATATTCGGTCAAGAAGGGCTCCAAAAGATGTTGATCGTAAATGAAAAGATT
GTTTCCGTAGAAAGACGAAAGTAGATTCGCATTCATATACATAAGAATTATATAAGAAGAAGA
AGAATCTTTTATTTTTTTTTGAAAAAGAATAACCGGGCTTCTTTGAAGTAATAAGACTATTCAAA
TTACA 
 
 
Haplotipo trnH-psbA 
 
Número de haplotipos: 2  Distancia intraespecífica: 0,338%  Número de especímenes: 5 
 
CAAATGGATAAGATCTCAGCCTAGTCTATAGGAGGTTTTGAAAAGAAAGGAGCAATAACCATT
TTCTTGTTCTATCAAGAGGGTGCTATTGCTCCTTTCTTTTTTTTTTTTTATTA/TTTATTATTATATT
ATTAA/- - - - - - -T 
T/ATTATATTATTAATTTCCTAGTATTTTACTGACATAGACTTTTTTGTTTACATTATAGAAAAAG
AAGGAGAGGGTATTTGCCTGCATTTATTCATGATTGAGTATTTGATTTTGATTTTCTATTTATTTC
AAATTGTAGAAATAGAACTTGTTATTCTTGTTACTAATGTTACTATATCTTTTTTATTTCATTTCA
CACAAAAAATCGAATTTTGACTTCATATCTTTGAAATAATAATCGAAAGAATACTATCATTGAA
ATAAGAAAGAAGAGAAATATTCGAACTTGAATCTTTTGTTGTCGA 
 
 
104 Tipificación molecular y separación de especies de plantas del subgénero 
Leptostemonum (Solanaceae: Solanum),  usando regiones barcode. 
 
 
Haplotipo ITS 
 
Número de haplotipos: 1  Distancia intraespecífica: 0 Número de especímenes: 3 
 
TTGTCGAAACCTGCAGAGCAGCACGACCCGCGAACACGTTCGAACACCGGGGGGGCCGCGCGG
CGGGGGCGCTCCGGCGCCGCTCCGCGCGTCTCCCCCACCCTCCGCCCCCCCGACGCGCGCTCGC
GCGCTCGTTCTGGGGGGCGAAACGAACCCCGGCGCGGAAAGCGCCAAGGAATACTCAACTGAG
AGCCCTCCCCCCGCGCCCCGTCCGCGGAGCGCGCGGGTGGATGCGTGCTTCTTTCGAAACCAAA
ACGACTCTCGGCAACGGATATCTCGGCTCTCGCATCGATGAAGAACGTAGCGAAATGCGATAC
TTGGTGTGAATTGCAGAATCCCGTGAACCATCGAGTCTTTGAACGCAAGTTGCGCCCGAAGCCA
TTAGGCCGAGGGCACGTCTGCCTGGGCGTCACGCATCGCGTCGCCCCCGCACGCCGCACGGCGT
GGCGGGGCGGATACTGGCCTCCCGTGAGCCTCGTGCCCGCGGCCGGCCCAAATGCGAGGCCAC
GTCGACGGACGTCGCGGCATGTGGTGGTTGGAACTCGACCGACTCTCTCGGTGCCGCGGCCACA
GCC 
 
 
Solanum jamaicense 
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Haplotipo matK 
 
Número de haplotipos: 2  Distancia intraespecífica:0,05% Número de especímenes:11  
AAGATCCGCTATAATAATGAAAAAGATTTCTGCATATACGCCCAAATCGGTCAATAATATCAGAATCTGAT
AAATCGGACCAAACCGGTTTACTAATGGGATGCCCTAATACGGTACAAAAGTGTGCTTTAGCTAATGATCC
AATCAAAGGAATAATTGGAACAAGGGTATCGAATTTCTTAATTGGATTATTGATTAGAAATGAATTTTCGA
ACATTTGACTACGTACCATTGAATGATTTAGTCGCACACTTGAAAGATAGCCCATAAAGTCACGGGAACGG
TTGGATAATTGGTTTATATGGATCCTTCCTGTGTGAAAGTACATAGAAAAATGACATTGCCAAAAATTGAC
AAGGTATAATTTCCATTTATTCATCAAAAGAAACGTCCCTTTTGAAGCCAT/GAATTGATTTTCCTTCATACC
TAACATAATGCATCAAAGGATCCTTGAATAACCATAGGGTAACCTGAAAATCCTTAGCAAAGACTTCTACA
AGACGTTCTATTTTTCCATAGAAATATATTCGTTCAAGAAGGGCTCCAAAAGATGTTGATCGTAAATGAAA
AGATTGTTTCCGTAGAAAGACGAAAGTAGATTCGCATTCATATACATAAGAATTATATAAGAAGAAGAAG
AATCTTTGATTTTTTTTTGAAAAAGAGTAACCAGGCTTCTTTGAAGTAATAAGACTATTCAAATT
ACA 
Haplotipo trnH-psbA 
 
Número de haplotipos: 2  Distancia intraespecífica:0,28% Número de especímenes:5  
AAAGATTCAAGTTCGAATATTTCTCTTCTTTCTTATTTCACTTATTTCAATGATAGTATTATTTCT
ATTATTATTTCA/--------
TATTTCAAAGATATGAGGTAAAAATTCGATTTTTTGTGTGAAATGAAATAAAAAAGATATAGTA
ACATTAGCAACAAGAGGAACAAGTTATATTTCTACAATTTTAAATAAATAGAAAATAAAAATC 
GAATACTCAATCATGAAT/---------------------
GAATACTCAATCATGAATGAATACTCAATCATGAATAAATGCAGGCAAATACCCTCTCCTTCTT
TTTCTATAATGTAAACAAAAAAGTCTATGTCAGTAAAATACTAGGAAATTAATAAAGA/------
AAGAAAAAAAAAAGAAAGGAGCAATAGCACCCTCTTGATAAAACAAGAAAATGGTTATTGCTC
CTTTCTTTTCAAAACCTCCTATAGACTAGGCTGGGATCTTATCCATTTG 
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Solanum mammosum 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
Haplotipo matK  
 
Número de haplotipos: 1  Distancia intraespecífica: 0 Número de especímenes: 2  
 
AAGATCCGCTATAATAATGAAAAAGATTTCTGCATATACGCCCAAATCGGTCAATAATATCAGA
ATCTGATAAATCGAACCAAACCGGTTTACTAATGGGATGCCCTAATACGGTACAAAAGTGTGCT
TTAGCTAATGATCCAATCAAAGGAATAATTGGAACAAGGGTATCGAATTTCTTAATTGGATTAT
TGATTAGAAATGCATTTTCGAACATTTGACTACGTACCATTGAATGATTTTGTCGCACACTTGAA
AGATAGCCCATAAAGTCACGGGAATGGTTGGATAATTGGTTTATATGGATCCTTCCTGTGTGAA
AGTACATAGAAAAATGACATTGCCAAAAATTGACAAGGTAAAATTTCCATTTATTCATCAAAA
GAAACGTCCCTTTTGAAGCCAGAATTGATTTTCCTTCATACCTAACATAATGCATCAAAGGATC
CTTGAATAACCATAGGGTAACCTGAAAATCCTTAGCAAAGACTTCTACCAGACGTTCTATTTTT
CCATAGAAATATATTCGTTCAAGAAGGGATCCAAAAGATGTTGATCGTAAATGAAAAGATTGT
TTCCGTAGAAAGACGAAAGTGGATTCGCATTCATATACATAAGAATTATATAAGAAGAAGAAG
AATCTTTGATTTTTTTTTGAAAAAGAGTAACCGGGCTTCTTTGAAGTAATAAGACTATTCAAATT
ACA 
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Haplotipo trnH-psbA 
 
Número de haplotipos: 1  Distancia intraespecífica: NA Número de especímenes: 1 
 
CAAAAGGGTAAGATCCCCGCCTTGTTTTTAGGAGGTTTTGAAAAAAAAGGGGCCAAAACCCTTT
TTTTGTTTTTTCAAGGGGGGGGTTTTGGCCCCTTATTTTTTTTTTTTTTTTTTTTTTATTATTAATT
TCCTAGTATTTTAATTTTACTGACATAGACTTTTTTGTTTACATTATAGAAAAAGAAGGAGAGCA
TATTTGCCTGCATTTATTCATGATTGAGTATTCGATTTTGATTTTCTATTTATTTCAAATTGTAGA
AATATAACTTGTTTCTCTTGTTGCTAATGGTACTATATCTTTTTTATTTCATTTCACATCACACAA
AAAATCTAAATTTGACTGCATATTTTTGAAATAATAATCGAAATAATACTATAATTGAAATAAG
AAAGAAGAGAAATATTCGAACTTGAATCTTTTGTTTTCGA 
Haplotipo ITS 
 
Número de haplotipos: 1  Distancia intraespecífica: NA Número de especímenes: 1 
 
TTGTCGAAGCCTGCAAAGCAGAACGACCCGCGAACACGTTCCAAACACCGGGGGGGGGCCCGC
GCGTGGGGGGCGCTCTGGCGCGGCCCCGCGCGTCTCCCCCCCTCGCTCGCCCCCGACGATGCGT
GCCTCCGGGCGCGTTTTTCGGGGGCCAAAACGAACCCCGGCGCGGAAAGCGTCAAGGAATACA
GAATCGAGGGCCCCTCCGCCCGCGCCCCGTCCGCGGAGCGCGCGGGTGGATGCGTGCTTCTTTC
CGGAACAAAACGACTCTCGGCAACGGATATCTCGGCTCTCGCATCGATGAAGAACGTAGCGAA
ATGCGATACTTGGTGTGAATTGCAGAATCCCGTGAACCATCGAGTCTTTGAACGCAAGTTGCGC
CCGAAGCCACTAGGCCGAGGGCACGCCTGCCTGGGCGTCACGCATCGCGTCGCCCCCCGCACG
CCGCACGGCGTCGCGGGGGCGGATACTGGCCGCCCGTGCGCCCCTAGCGCGCGGCCGGCCTAA
ATGCGAGCCCACGTCGACGGACGTCGCGGCATGTGGTGGTTGTAACTCAACTCTCTCGGTGCCG
CGGCCACAGCC 
 
 
Solanum melongena 
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Haplotipo matK  
 
Número de haplotipos: 1  Distancia intraespecífica: 0 Número de especímenes: 3 
AAGATCCGCTATAATAATGAAAAAGATTTCTGCATATACGCCCAAATCGGTCAATAATATCAGAATCTGAT
AAATCGGACCAAACCGGTTTACTAATGGGATGCCCTAATACGGTACAAAAGTGTGCTTTAGCTAATGATCC
AATCAAAGGAATAATTGGAACAAGGGTATCGAATTTCTTAATTGGATTATTGATTAGAAATGAATTTTCGA
ACATTTGACTACGTACCATTGAATGATTTAGTCGCACACTTGAACGATAGCCCATAAAGTCACGGGAATGG
TTGGATAATTGGTTTATATGGATCCTTCCTGTGTGAAAGTACATAGAAAAATGACATTGCCAAAAATTGAC
AAGGTAAAATTTCCATTTATTCATCAAAAGAAACGTCCCTTTTGAAGCCAGAATTGATTTTCCTTCATACCT
AACATAATGCATCAAAGGATCCTTGAATAACCATAGGGTAACCTGAAAATCCTTAGCAAAGACTTTTACAA
GACGTTCTATTTTTCCATAGAAATATATTCGTTCAAGAAGGGCTCCAAAAGATGTTGATCGTAAATGAAAA
GATTGTTTCCGTAGAAAGACGAAAGTGGATTCGCATTCATATACATAAGAATTATATAAGAAGAAGAAGA
ATTTTGGATTTTTTTTTGAAAAAGAGTAACCGGGCTTCTTTGAAGTAATAAGACTATTCAAATTACA 
Haplotipo trnH-psbA 
 
Número de haplotipos: 1  Distancia intraespecífica: 0 Número de especímenes: 3 
CAAATGGATAAGATCCCCGTCTAGTCTATAGGAGGTTTTGAAAAGAAAGGGGCAATAACCCTTTTCTTGTT
TTATCAAGAGGGGGCTATTGCTCCTTTCTTTTTTTTTTTTTTATTATTAATTTCCTAGTATTTGACTGACATAG
ACTTTTTTGTTTAAATTATAGAAAAAGAAGGAGAGGGTATTTGCCTGCATTTATTCATGATTGAGTATTCGA
TTTTGATTTTCTATTTATTTCAAAGAAATATAACTTGTTCCTCTTGTTGCTAATGTTACTATATCTTTTTATTG
CATTTCACATAAAAAATCCAATTTTGACCTCATATCTTTCATATCTTTGAAATAATAATCGAAATAATACTA
TCATTGAAATAAGTGAAATAAGAAAGAAGAGAAATATTCGAACTTAAATCTTTTGTTTTCTA 
Haplotipo ITS 
 
Número de haplotipos: 1  Distancia intraespecífica: 0 Número de especímenes: 2  
TTGTCGAAACCTGCACAGCAGAACGACCCGCGAACACGTTCAAACACCGGGGGAGCCGCGCGGCGTGGGC
CGCTCCGGCGCCGCCCCGCGCGTCTGCCCCTCGCCCCCTCTTCGGGGGGGCCAAACGAACCCCGGCGCGGA
AAGCGCCAAGGAATACTCAAACGAGAGCCCTCCGCCCGTGCCCCGTCCGCGGGGCGTGCGGGCGGATGCG
TGCTTCTTTCGAAACCAAAAACGACTCTCGGCAACGGATATCTCGGCTCTCGCATCGATGAAGAACGTAGC
GAAATGCGATACTTGGTGTGAATTGCAGAATCCCGTGAACCATCGAGTCTTTGAACGCAAGTTGCGCCCGA
AGCCGTCAGGCCGAGGGCACGTCTGCCTGGGCGTCACGCATCGCGTCGCCCCCCGCACGCCGCTCGGCGTC
GCGGGGGCGGATACTGGCCTCCCGTGCGCCTCGCGCCCGCGGCCGGCCTAAATGCGAGTCCACGTCGACG
GACGTCGCGGCAAGTGGTGGTTGTAGCTCAACTCTCTTGGTGCCGCGGCCACAGCC 
 
Solanum ovalifolium 
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Haplotipo matK  
Número de haplotipos: 2 Distancia intraespecífica: 0,03% Número de especímenes: 10 
 
AAGATCCGCTATAATAATGAAAAAGATTTCTGCATATACGCCCAAATCGGTCAATAATATCAGA
ATCTGATAAATCGGACCAAACCGGTTTACTAATGGGATGCCCTAATACGGTACAAAAGTGTGCT
TTAGCTAATGATCTAATCAAAGGAATAATTGGAACAAGGGTATCGAATTTC/ATTAATTGGATT
ATTGATTAGAAATGAATTTTCGAACATTTGACTACGTACCATCGAATGATTTAGTCGCACACTT
GAAAGATAGCCCATAAAGTCACGGGAATGGTTGGATAATTGGTTTATATGGATCCTTCCTGTGT
GAAAGTACATAGAAAAATGACATTGCCAAAAATTGACAAGGTAAAATTTCCATTTATTCATCA
AAAGAAACGTCCCTTTTGAAGCCAGAATTGATTTTCCTTCATACCTAACATAATGCATCAAAGG
ATCTTTGAATAACCATAGGGTAACCTGAAAATCCTTAGCAAAGACTTCTACAAGACGTTCCATT
TTTCCATAGAAATATATTCGTTCAAGAAGGGCTCCAAAAGATGTTGATCGTAAATGAAAAGATT
GTTTCCGTAGAAAGACGAAAGTAGATTCGCATTCATATACATAAGAATTATATAAGAAGAAGA
AGAATCTTTGATTTTTTTTTGAAAAAGAGTAACCGGGCTTCTTTGAAGTAATAAGACTATTCAA
ATTACA 
Haplotipo trnH-psbA 
Número de haplotipos: 2  Distancia intraespecífica: 0,37% Número de especímenes: 3 
 
CAAATGGATAAGATACCCGCCTAGTCTATAGGAGGTTTTGAAAAGAAAGGGGCAATAACCATT
TTTTTGTTTTT/ATCAAGAGGGG/TGCTATTGCTCCTTTCTTTTTTTTTTTTTTATTTCCTAGTATTT
TACTGACATAGACTTTTTTGTTTACATTATAGAAAAAGAAGGAGAGGGTATTTGCCTGCATTTA
TTCATGATTGAGTATTCGATTTTTATTTTCTATTTATTTAAAATTGTAGAAATATAACTTGTTCTT
CTTGTTGCTAATGTTACTATATCTTTTTTATTTCATTTCACACAAAAAATAGAATTTTGACCTCAT
ATCTTTAATACGAAAGAAGAGAAATATTCGAACTTTAATCTTTTGTTTTCGA 
Haplotipo ITS 
Número de haplotipos: 1  Distancia intraespecífica: 0 Número de especímenes: 2 
 
TTGTCGAAACCTGCACAGCAGAACGACCCGCGAACACGTTCAAAACACCGGGGGAGCCGCGCG
CGCTCCCTCCCGCCCCCTTCCGGGGGCCAACCGAACCCCGGCGCGGAAAGCGCCAAGGAATAC
TCGAACGAGAGCCCTCCGCCCGCGCCCCGTCCGCGGAGCGCGCGGGTGGATGCGTGCTTCTTTA
GAAACCAAAACGACTCTCGGCAACGGATATCTCGGCTCTCGCATCGATGAAGAACGTAGCGAA
ATGCGATACTTGGTGTGAATTGCAGAATCCCGTGAACCATCGAGTCTTTGAACGCAAGTTGCGC
CCGAAGCCGTCAGGCCGAGGGCACGTCTGCCTGGGCGTCACGCATCGCGTCGCCCCCCGCACG
CCGCTCGGCGTCGCGGGGGCGGATACTGGCCTCCCGTGCGCCTCGCGGCCGCGGCCGGCCTAA
ATGCGAGCCCACGCCGACGGACGTCGCGGCAATTGGTGGTTGTGACTCAACTCTCTCGGTGCCG
CGGCTACGGCC 
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Solanum pseudolulo 
 
           
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
Haplotipo matK:  
 
Número de haplotipos: 1  Distancia intraespecífica: 0  Número de especímenes:8 
AAGATCCGCTATAATAATGAAAAAGATTTCTGCATATACGCCCAAATCGGTCAATAATATCAGA
ATCTGATAAATCGGACCAAACCGGTTTACTAATGGGATGCCCTAATACGGTACAAAAGTGTGCT
TTAGCTAATGATCCAATCAAAGGAATAATTGGAACAAGGGTATCGAATTTCTTAATTGGATTAT
TGATTAGAAATGAATTTTCGAACATTTGACTACGTACCATTGAATGATTTAGTCGCACACTTGA
AAGATAGCCCATAAAGTCACAGGAATGGTTGGATAATTGGTTTATATGGATCCTTCCTGTGTGA
AAGTACATAGAAAAATGACATTGCCAAAAATTGACAAGGTAAAATTTCCATTTATTCATCAAA
AGAAACGTCCCTTTTGAAGCCAGAATTGATTTTCCTTGATACCTAACATAATGCATCAAAGGAT
CCTTGAATAACCATAGGGTAACCTGAAAATCCTTAGCACAGACTTCTACAAGACGTTCTATTTT
 111 
 
TCCATAGAAATATATTCGGTCAAGAAGAGCTCCAAAAGATGTTGATCGTAAATGAAAAGATTG
TTTCCGTAGAAAGACGAAAGTAGATTCGCATTCATATACATAAGAATTATATAAGAAGAAGAA
GAATCTTTTATTTTTTTTTGAAAAAGAATAACCGGGCTTCTTTGAAGTAATAAGACTATTCAAAT
TACA 
Haplotipo trnH-psbA 
 
Número de haplotipos: 2  Distancia intraespecífica: 0,05 Número de especímenes: 10 
CAAATGGATAAGATCTCAGCCTAGTCTATAGGAGGTTTTGAAAAG/TAAAGGAGCAATAACCAT
TTTCTTGTTCTATCAAGAGGGTGCTATTGCTCCTTTCTTTTTTTTTATTATTATTAATTTCCTAGTA
TTTTACTGACATAGACTTTTTTGTTTACATTAT/------/AGAAAAAG 
AGAAAAAGAAGGAGAGGGTATTTGCCTGCATTTATTCATGATTGAGTATTTGATTTTGATTTTCT
ATTTATTTCAAATTGTAGAAATATAACTTGTTACTCTTGTTACTAATGTTACTATATCTTTTTTAT
TTCATTTCACACAAAAAATCTAATTTTGACTTCATATCTTTGAAATAATAATCGAAATAATACTA
TCATTGAAATAAGAAAGAAGAGAAATATTCGAACTTGAATCTTTTGTTTTCGA 
 
 
Haplotipo ITS 
 
Número de haplotipos: 3 Distancia intraespecífica: 1,02% Número de especímenes: 4 
 
TTGTCGAAACCTGCAGAGCAGCACGACCCGCGAACACGTTA/CGAACACCGGGGGGGGC/G/ 
C/GGCG/C/------GCGCGGC/GGGGGGCGCTCCGGCGCCGCTCCGCGCGTCTCCCCCTCCCT/-------
CCC/TCCTCCGCCCCCCGACG/- -
CGCGCGCTCGCGCGCT/GCGTCCTGGGGGGCGAAACGAACCCCGGCGCGGAAAGCGCCAAGGA
ATACTCAACTGAGAGCCCTCCCCCCGCGCCCCGTCCGCGGAGCGCGCGGGTGGATGCGTGCTTC
TTTCGAAACCAAAACGACTCTCGGCAACGGATATCTCGGCTCTCGCATCGATGAAGAACGTAGC
GAAATGCGATACTTGGTGTGAATTGCAGAATCCCGTGAACCATCGAGTCTTTGAACGCAAGTTG
CGCCCGAAGCCATTAGGCCGAGGGCACGTCTGCCTGGGCGTCACGCATCGCGTCGCCCCCGCA
CGCCGCACGGCGTGGCGGGGCGGATACTGGCCTCCCGTGCGCCTCGC/T/AGCCCGCGGCCGGCC
CAAATGCGAGCCG/CACGTCGACGGACGTCGCGGCATGTGGTGGTTGGAACTC/TGACCGACTCT
CTA/C GGTGCCGCGGCCACAGCC 
Solanum quitoense 
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Haplotipo matK  
 
Número de haplotipos: 1  Distancia intraespecífica: 0 Número de especímenes: 8 
 
AAGATCCGCTATAATAATGAAAAAGATTTCTGCATATACGCCCAAATCGGTCAATAATATCAGA
ATCTGATAAATCGGACCAAACCGGTTTACTAATGGGATGCCCTAATACGGTACAAAAGTGTGCT
TTAGCTAATGATCCAATCAAAGGAATAATTGGAACAAGGGTATCGAATTTCTTAATTGGATTAT
TGATTAGAAATGAATTTTCGAACATTTGACTACGTACCATTGAATGATTTAGTCGCACACTTGA
AAGATAGCCCATAAAGTCACAGGAATGGTTGGATAATTGGTTTATATGGATCCTTCCTGTGTGA
AAGTACATAGAAAAATGACATTGCCAAAAATTGACAAGGTAAAATTTCCATTTATTCATCAAA
AGAAACGTCCCTTTTGAAGCCAGAATTGATTTTCCTTGATACCTAACATAATGCATCAAAGGAT
CCTTGAATAACCATAGGGTAACCTGAAAATCCTTAGCACAGACTTCTACAAGACGTTCTATTTT
TCCATAGAAATATATTCGGTCAAGAAGAGCTCCAAAAGATGTTGATCGTAAATGAAAAGATTG
TTTCCGTAGAAAGACGAAAGTAGATTCGCATTCATATACATAAGAATTATATAAGAAGAAGAA
GAATCTTTTATTTTTTTTTGAAAAAGAATAACCGGGCTTCTTTGAAGTAATAAGACTATTCAAAT
TACA 
Haplotipo trnH-psbA 
 
Número de haplotipos: 1  Distancia intraespecífica: 0 Número de especímenes: 5 
CAAATGGATAAGATCTCAGCCTAGTCTATAGGAGGTTTTGAAAAGAAAGGAGCAATAACCATT
TTCTTGTTCTATCAAGAGGGTGCTATTGCTCCTTTCTTTTTTTTTATTATTATTAATTTCCTAGTAT
TTTACTGACATAGACTTTTTTGTTTACATTATAGAAAAAGAAGGAGAGGGTATTTGCCTGCATTT
ATTCATGATTGAGTATTTGATTTTGATTTTCTATTTATTTCAAATTGTAGAAATATAACTTGTTAC
TCTTGTTACTAATGTTACTATATCTTTTTTATTTCATTTCACACAAAAAATCTAATTTTGACTTCA
TATCTTTGAAATAATAATCGAAATAATACTATCATTGAAATAAGAAAGAAGAGAAATATTCGA
ACTTGAATCTTTTGTTTTCGA 
Haplotipo ITS 
 
Número de haplotipos: 1  Distancia intraespecífica: 0 Número de especímenes: 2 
TTGTCGAAACCTGCAGAGCAGCACGACCCGCGAACACGTTCGAACACCGGGGGGGGCCGCGCG
GCGGGGGCGCTCCGGCGCCGCTCCGCGCGTCTCCCCCCTCCCTCCGCCCCCCGACGCGCGCTCG
CGCGCGCGTCCTGGGGGGCGAAACGAACCCCGGCGCGGAAAGCGCCAAGGAATACTCAACTG
AGAGCCCTCCCCCCGCGCCCCGTCCGCGGAGCGCGCGGGTGGATGCGTGCTTCTTTCGAAACCA
AAACGACTCTCGGCAACGGATATCTCGGCTCTCGCATCGATGAAGAACGTAGCGAAATGCGAT
ACTTGGTGTGAATTGCAGAATCCCGTGAACCATCGAGTCTTTGAACGCAAGTTGCGCCCGAAGC
CATTAGGCCGAGGGCACGTCTGCCTGGGCGTCACGCATCGCGTCGCCCCCGCACGCCGCACGG
CGTGGCGGGGCGGATACTGGCCTCCCGTGCGCCTCGAGCCCGCGGCCGGCCCAAATGCGAGCC
CACGTCGACGGACGTCGCGGCATGTGGTGGTTGGAACTCGACCGACTCTCTCGGTGCCGCGGCC
ACAGCC 
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Solanum subinerme 
 
 
 
Haplotipo matK  
 
Número de haplotipos: 1  Distancia intraespecífica: 0 Número de especímenes: 2 
 
AAGATCCGCTATAATAATGAAAAAGATTTCTGCATATACGCCCAAATCGGTCAATAATATCAGA
ATCTGATAAATCGGACCAAACCGGTTTACTAATGGGATGCCCTAATACGGTACAAAAGTGTGCT
TTAGCTAATGATCCAATCAAAGGAATAATTGGAACAAGGGTATCGAATTTCTTAATTGGATTAT
TGATTAGAAATGAATTTTCAAACATTTGACTACGTACCATCGAATGATTTAGTCGCACACTTGA
AAGATAGCCCATAAAGTCACGGGAATGGTTGGATAATTGGTTTATATGGATCCTTCCTGTGTGA
AAGTACATAGAAAAATGACATTGCCAAAAATTGACAAGGTAAAATTTCCATTTATTCATCAAA
AGAAACGTCCCTTTTGAAGCCAGAATTGATTTTCTTTCATACCTAACATAATGCATCAAAGGAT
CCTTGAATAACCATAGGGTAACCTGAAAATCCTTAGCAAAGACTTCTACAAGACGTTCCATTTT
TCCATAGAAATATATTCGTTCAAGAAGGGCTCCAAAAGATGTTGATCGTAAATGAAAAGATTGT
TTCCGTAGAAAGACGAAAGTCGATTCGCATTCATATACATAAGAATTATATAAGAAGAAGAAG
AATCTTTGATTTTTTTTTGAAAAAGAGTAACCGGGCTTCTTTGAAGTAATAAGACTATTCAAATT
ACAAT 
 
 
 
 
 
 
 
 
Solanum sessyliflorum 
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Haplotipo matK  
 
Número de haplotipos: 1  Distancia intraespecífica: NA Número de especímenes: 1 
 
AAGATCCGCTATAATAATGAAAAAGATTTCTGCATATACGCCCAAATCGGTCAATAATATCAGA
ATCTGATAAATCGGACCAAACCGGTTTACTAATGGGATGCCCTAATACGGTACAAAAGTGTGCT
TTAGCTAATGATCCAATCAAAGGAATAATTGGAACAAGGGTATCGAATTTCTTAATTGGATTAT
TGATTAGAAATGAATTTTCGAACATTTGACTACGTACCATTGAATGATTTAGTCGCACACTTGA
AAGATAGCCCATAAAGTCACAGGAATGGTTGGATAATTGGTTTATATGGATCCTTCCTGTGTGA
AAGTACATAGAAAAATGACATTGCCAAAAATTGACAAGGTAAAATTTCCATTTATTCATCAAA
AGAAACGTCCCTTTTGAAGCCAGAATTGATTTTCCTTGATACCTAACATAATGCATCAAAGGAT
CCTTGAATAACCATAGGGTAACCTGAAAATCCTTAGCACAGACTTCTACAAGACGTTCTATTTT
TCCATAGAAATAGATTCGGTCAAGAAGGGCTCCAAAAGATGTTGATCGTAAATGAAAAGATTG
TTTCCGTAGAAAGACGAAAGTAGATTCGCATTCATATACATAAGAATTATATAAGAAGAAGAA
GAATCTTTTATTTTTTTTTGAAAAAGAATAACCGGGCTTCTTTGAAGTAATAAGACTATTCAAAT
TACA 
 
Haplotipo ITS 
 
Número de haplotipos: 1  Distancia intraespecífica: NA Número de especímenes: 1 
 
TTGTCGAAACCTGCAGAGCAGCACGACCCGCGAACACGTTCGAACACCGGGGGGGGCGCTTCG
GCGTCGCTCCGCGCGTCTCCCCCCCTCCGCCCCCCGACGCGCGCTCGCGCGCTCGTTCTGGGGG
GCGAAATGAACCCCGGCGCAGAAAGCGCCAAGGAATACTCAACTGAGAGCCCTCCCCCCGCGC
CCCGTCCGCGGAGCGCGCGGGTGGATGCGTGCTTCTTTCGAAACCAAAACGACTCTCGGCAAC
GGATATCTCGGCTCTCGCATCGATGAAGAACGTAGCGAAATGCGATACTTGGTGTGAATTGCAG
AATCCCGTGAACCATCGAGTCTTTGAACGCAAGTTGCGCCCGAAGCCATTAGGCCGAGGGCAC
GTCTGCCTGGGCGTCACGCATCGCGTCGCCCCCCGCACGCCGCACGCGCGTGCTGGGGCGGATA
CTGGCCTCCCGTGCGCCTCGAGCCCGCGGCCGGCCCAAATGCGAGCCCACGTCGACGGACGTC
GCGGCATGTGGTGGTTGGAACTCGACCGACTCTCTCGGTGCCGCGGCCACAGCC 
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Solanum sycophanta 
 
 
Haplotipo matK  
 
Número de haplotipos: 1  Distancia intraespecífica: 0 Número de especímenes: 3 
 
AAGATCCGCTATAATAATGAAAAAGATTTCTGCATATACGCCCAAATCGGTCAATAATATCAGA
ATCTGATAAATCGGACCAAAGCGGTTTACTAATGGGATGCCCTAATACGGTACAAAAGTGTGCT
TTAGCTAATGATCCAATCAAAGGAATAATTGGAACAAGGGTATCGAATTTCTTAATTGGATTAT
TGATTAGAAATGCATTTTTGAACATTTGACTACGTACCATTGAATGATTTAGTCGCACACTTGA
AAGATAGCCCATAAAGTCACGGGAATGGTTGGATAATTGGTTTATATGGATCCTTCCTGTGTGA
AAGTACATAGAAAAATGACATTGCCAAAAATTGACAAGGTAAAATTTCCATTTATTCATCAAA
AGAAACGTCCCTTTTGAAGCCAGAATTGATTTTCCTTCATACCTAACATAATGCATCAAAGGAT
CCTTGAATAACCATAGGGTAACCTGAAAATCCTTAGCAAAGACTTCTACAAGACGTTCTATTTT
TCCATAGAAATATATTCGTTCAAGAAGGGCTCCAAAAGATGTTGATCGTAAATGAAAAGATTGT
TTCCGTAGAAAGACGAAAGTAGATTCGCATTCATATACATAAGAATTATATAAGAAGAAGAAG
AATCTTTGATTTTTTTTGGAAAAAAAGTAACCGGGCTTCTTTGAAGTAATAAGACTATTCAAATT
ACA 
 
Haplotipo trnH-psbA 
 
Número de haplotipos: 1  Distancia intraespecífica: 0 Número de especímenes: 3 
CAAATGGATAAGATCCCAGCCTAGTCTATAGGAGGTTTTGAAAAGAAAGGAGCAATAACCATT
TTCTTGTTTTATCAAGAGGGTGCTATTGCTCCTTTCTTTTTTTTTTCTTGATTAATTTCCTAGTATT
TTACTGACATAGACTTTTTTGTTTACATTATAGAAAAAGAAAGAGAGGGTATTTGCCTGCATTT
ATTCATGATTGAGTATTCGATTTTAATTTTCTATTTATTTAAAATTGTAGAAATAGAACTTGTTC
CTCTTGTTGCTAACTTGTTCCTCTTGTTGCTAATGTTACTATATCTTTTTTATTTCATTTCACACA
AAAAATCAAATTTTTACTTCATATCTTTGAAATAATAATCGAAATAATACTATCATTGAAATAA
GAAAGAAGAGAAATATTCGAACTTGAATCTTTTGTTTTCGA 
 
 
 
 
Haplotipo ITS 
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Número de haplotipos: 1  Distancia intraespecífica: 0 Número de especímenes: 1 
TTGTCGAAGCCTGCAGAGCAGAACGACCCGCGAACACGTTCAAACACCGGGGGAGCCGCGCGG
CGGGGGCGCTCCGGCGCCGCCCCGCGCGCATCCCCCCCCGCCCCCCGTCCCCGGGGGCGAAAC
GAACCCCGGCGCGGAAAGCGCCAAGGAATACTCAACTGAGAGCCCTCCCCCCGCGCCCCGTCC
GCGGAGCGCGCGGGTGGACGCGTGCTTCCTTCGAAACCAAAACGACTCTCGGCAACGGATATC
TCGGCTCTCGCATCGATGAAGAACGTAGCGAAATGCGATACTTGGTGTGAATTGCAGAATCCCG
TGAACCATCGAGTCTTTGAACGCAAGTTGCGCCCGAAGCCGTCAGGCCGAGGGCACGTCTGCCT
GGGCGTCACGCATCGCGTCGCCCCCCGCACGCCGCTCGGCGTCGCGGGGGCGGACACTGGCCC
CCCGTGCGCCCCGGGCGCGCGGCCGGCCCAAATGCGAGTCCACGTCGACGGACGTCGCGGCAA
GTGGTGGTTGGAACTCAACTCTCTTGGCGCCGCGGCCACGCC 
 
Solanum sisymbriifolium 
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Haplotipo matK  
 
Número de haplotipos: 1  Distancia intraespecífica: 0 Número de especímenes: 2 
 
AGGATCCGCTATAATAATGAAAAAGATTTCTGCATATACGCCCAAATCGGTCAATAATATCAGA
ATCTGATAAATCGGACCAAACCGGTTTACTAATGGGATGCCCTAATACGGTACAAAAGTGTGCT
TTAGCTAATGATCCAATCAAAGGAATAATTGGAACAAGGGTATCGAATTTCTTAATTGGATTAT
TGATTAGAAATGCATTTTCGAACATTTGACTACGTACCATTGAATGATTTAGTCGCACACTTGA
AAGATAGCCCATAAAGTCACGGGAATGGTTGGATAATTGGTTTATATGGATCCTTCCTGTGTGA
AAGTACATAGAAAAATGACATTGCCAAAAATTGACAAGGTAAAATTTCCATTTATTCATCAAA
AGAAACGTCCCTTTTGAAGCCAGAATTGCTTTTCCTTCATACCTAACATAATGCATCAAAGGAT
CCTTGAATAACCATAGGGTAACCTGAAAATCCTTAGCAAAGACTTCTACAAGACGTTCTATTTT
TCCATAGAAATATATTCGTTCAAGAAGGGCTCCAAAAGATGTTGATCGTAAATGAAAAGATTGT
TTCCGTAGAAAGACGAAAGTAGATTCGCATTCATATATATAAGAATTATATAAGAAGAAGAAG
AATCTTTGATTTTTTTTTGAAAAAGAGTAACCGGGCTTCTTTGAAGTAATAAGACTATTCAAATT
ACA 
 
 
Haplotipo trnH-psbA 
 
Número de haplotipos: 1  Distancia intraespecífica: 0 Número de especímenes: 2 
 
CAAATGGATAAGATCCCAGCCTAGTCTATAGGAGGTTTTGAAAAGAAAGGAGCAATAACCATT
TTCTTGTTTTATCAAGAGGGTGCTATTGCTCCTTTCTTTTTTTTTTTCTTTATTAATTTCCTAGTAT
TTTACTGACATAGACTTTTTTGTTTACATTATAGAAAAAGAAGGAGAGGGTATTTGCCTGCATTT
ATTCATGATTGAGTATTCGATTTTGATTTTCTATTTATTTAAAATTGTAGAAATATAACTTGTTCC
TCTTGTTGCTAATGTTACTATATCTTTTTTATTTCATTTCACACAAAAAATCGAATTTTGACTTCA
TATCTTTGAAATAATAATCGAAATAATACTATCATTGAAATAAGAAAGAAGAGAAATATTCGA
ACTTGAATCTTTTGTTTTCGA 
 
 
Haplotipo ITS 
 
Número de haplotipos: 1  Distancia intraespecífica: 0 Número de especímenes: 2 
 
TTGTCGAAGCCTGCACAGCAGAACGACCCGCGAACGCGTTCAAACACCGGGGGAGCCGCGCGG
CGGGGGCGCTCCGGCGCCGCCCCGCGCGTGTCCCCCCCGCCCCCCTCGGGGGGCGAAACGAAC
CCCGGCGCGGAAAGCGCCAAGGAATACTCAACCGAGAGCCCTCCCCCCGCGCCCCGTCCGCGG
AGCGTGCGGGTGGATGCGTGCTTCTTTCGAAACCAAAACGACTCTCGGCAACGGATATCTCGGC
TCTCGCATCGATGAAGAACGTAGCGAAATGCGATACTTGGTGTGAATTGCAGAATCCCGTGAA
CCATCGAGTCTTTGAACGCAAGTTGCGCCCGAAGCCGTCAGGCCGAGGGCACGTCTGCCTGGG
CGTCACGCATCGCGTCGCCCCCCGCACGCCGCTCGGCGTCGCGGGGGCGGATACTGGCCGCCC
GTGCGCCCCGGGCGCGCGGCCGGCCCAAATGCGAGTCCACGTCGACGGACGTCGCGGCAAGTG
GTGGTTGGAACTCAACTCTCTTGGTGCCGCGGCTGCTGCC 
 
 
 
 
 
 
Solanum torvum 
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Haplotipo matK  
 
Número de haplotipos: 1  Distancia intraespecífica: 0 Número de especímenes: 11 
 
AAGATCCGCTATAATAATGAAAAAGATTTCTGCATATACGCCCAAATCGGTCAATAATATCAGA
ATCTGATAAATCGGACCAAACCGGTTTACTAATGGGATGCCCTAATACGGTACAAAAGTGTGCT
TTAGCTAATGATCCAATCAAAGGAATAATTGGAACAAGGGTATCGAATTTCTTAATTGGATTAT
TGATTAGAAATGAATTTTCGAACATTTGACTACGTACCATCGAATGATTTAGTCGCACACTTGA
AAGATAGCCCATAAAGTCACGGGAATGGTTGGATAATTGGTTTATATGGATCCTTCCTGTGTGA
AAGTACATAGAAAAATGACATTGCCAAAAATTGACAAGGTAAAATTTCCATTTATTCATCAAA
AGAAACGTCCCTTTTGAAGCCAGAATTGATTTTCCTTCATACCTAACATAATGCATCAAAGGAT
CTTTGAATAACCATAGGGTAACCTGAAAATCCTTAGCAAAGACTTCTACAAGACGTTCCATTTT
TCCATAGAAATATATTCGTTCAAGAAGGGCTCCAAAAGATGTTGATCGTAAATGAAAAGATTGT
TTCCGTAGAAAGACGAAAGTAGATTCGCATTCATATACATAAGAATTATATAAGAAGAAGAAG
AATCTTTGATTTTTTTTTGAAAAAGAGTAACCGGGCTTCTTTGAAGTAATAAGACTATTCAAATT
ACA 
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Haplotipo trnH-psbA 
 
Número de haplotipos: 2 Distancia intraespecífica: 0,163% Número de especímenes: 4 
 
CAAATGGATAAGATACCAGCCTAGTCTATAGGAGGTTTTGAAAAGAAAGGAGCAATAACCATT
TTCTTGTTTTATCAAGAGGGTGCTATTGCTCCTTTCTTTTTTTTTTTTTTTTTTA/TTTTCCTAGTAT
TTTACTGACATAGACTTTTTTGTTTACATTATAGAAAAAGAAGGAGAGGGTATTTGCCTGCATTT
ATTCATGATTGAGTATTCGATTTTAATTTTCTATTTATTTCAAATTGTAGAAATATAACTTGTTCT
TCTTGTTGCTAATGTTACTATATCTTTTTTATTTCATTTCACACAAAAAATCGAATTTTGACCTCA
TATCTTTGAAATAATAATAGAAATAATACTATCATTGAAATAACTGAAATACGAAAGAAGAGA
AATATTCGAACTTGAATCTTTTGTTTTCTA 
 
Haplotipo ITS 
 
Número de haplotipos: 1  Distancia intraespecífica: 0 Número de especímenes: 3 
 
TTGTCGAAACCTGCACAGCAGAACGACCCGCGAACACGTTCAAAACACCGGGGGAGCCGCGCT
GCGGGGGCGCTCCGGCGCCGCCCCGCGCGCTCCCTCCCGCCCCCTTTCCGGGGGGCCAAACGA
ACCCCGGCGCGGAAAGCGCCAAGGAATACTCGAACGAGAGCCCTCCGCCCGCGCCCCGTCCGC
GGAGCGCGCGGGTGGATGCGTGCTTCTTTAGAAACCAAAACGACTCTCGGCAACGGATATCTC
GGCTCTCGCATCGATGAAGAACGTAGCGAAATGCGATACTTGGTGTGAATTGCAGAATCCCGT
GAACCATCGAGTCTTTGAACGCAAGTTGCGCCCGAAGCCGTCAGGCCGAGGGCACGTCTGCCT
GGGCGTCACGCATCGCGTCGCCCCCCGCACGCCGCTCGGCGTCGCGGGGGCGGATACTGGCCT
CCCGTGCGCCTCGCGCCCGCGGCCGGCCTAAATGCGAGCCCACGCCGACGGACGTCGCGGCAA
TTGGTGGTTGTGAGTCAACTCTCTTGGTGCCGCGGCTACGGCC 
Solanum viarum 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
Haplotipo matK  
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Número de haplotipos: 1  Distancia intraespecífica: 0 Número de especímenes: 3 
 
AAGATCCGCTATAATAATGAAAAAGATTTCTGCATATACGCCCAAATCGGTCAATAATATCAGA
ATCTGATAAATCGAACCAAACCGGTTTACTAATGGGATGCCCTAATACGGTACAAAAGTGTGCT
TTAGCTAATGATCCAATCAAAGGAATAATTGGAACAAGGGTATCGAATTTCTTAATTGGATTAT
TGATTAGAAATGCATTTTCGAACATTTGACTACGTACCATTGAATGATTTAGTCGCACACTTGA
AAGATAGCCCATAAAGTCACGGGAATGGTTGGATAATTGGTTTATATGGATCCTTCCTGGGTGA
AAGTACATAGAAAAATGACATTGCCAAAAATTGACAAGGTAAAATTTCCATTTATTCATCAAA
AGAAACGTCCCTTTTGAAGCCAGAATTGATTTTCCTTCATACCTAACATAATGCATCAAAGGAT
CCTTGAATAACCATAGGGTAACCTGAAAATCCTTAGCAAAGACTTCTACAAGACGTTCTATTTT
TCCATAGAAATATATTCGTTCCAGAAGGGATCCAAAAGATGTTGATCGTAAATGAAAAGATTGT
TTCCGTAGAAAGACGAAAGTAGATTCGCATTCATATACATAAGAATTATATAAGAAGAAGAAG
AATCTGTGATTTTTTTTTGAAAAAGAGTAACCGGGCTTCTTTGAAGTAATAAGACTATTCCAATT
ACA 
 
Haplotipo trnH-psbA 
 
Número de haplotipos: 1  Distancia intraespecífica: 0 Número de especímenes: 2 
 
CAAATGGATAAGATCCCAGCCTAGTCTATAGGAGGTTTTGAAAAGAAAGGAGCAATAACCATT
TTCTTGTTCTATCAAGAGGGTGCTATTGCTCCTTTCTTTTTTTTTTTCTTAATTTCCTAGTATTTTA
ATTTTACTGACATAGACTTTTTGTTTACATTATAGAATATAGAAAAAGAAGGAGAGCGTATTTG
CCTGCATTTATTCATGATTGAGTATTCGATTTTGATTTTCTATTTATTTCAAATTGTAGAAATATA
ACTTGTTTCTCTTGTTGCTAATGGTACTATATCTTTTTTATTTCATTTCACACAAAAAATCAAATT
TTGACTGCATATTTTTGAAATAATAATCGAAATAATACTATCATTGAAATAAGAAAGAAGAGA
AATATTCGAACTTGAATCTTTTGTTTTCGA 
Haplotipo ITS 
 
Número de haplotipos: 2  Distancia intraespecífica: 0,1175%  Número de especímenes: 3 
 
TTGT/ACGAAACCTGCAAAGCAGAACGACCCGCGAACACGTTCAAACACTGGGGGGGCCGCGC
GGCGGGGGTGCTTCGGCGCTGCCCCGCGCGTCTCCCCTCCGCCCCCGATGCGTGCCTCTGTGCT
CGTTCTTGGGGGCCAAAACGAACCCCGGCGCGGAAAGCGCCAAGGAATACTAAATTGAGAGCC
CTCCCCCCGCGCCCCGTCCGCGGAGCGTGCGGGGTGGATGTGTGCTTCTTTCTGAACCAAAACG
ACTCTCGGCAACGGATATCTCGGCTCTCGCATCGATGAAGAACGTAGCGAAATGCGATACTTGG
TGTGAATTGCAGAATCCCGTGAACCATCGAGTTTTTGAACGCAAGTTGCGCCCGAAGCCATTAG
GCCGAGGGCACGTCTGCCTGGGCGTCACGCATCGCGTCGCCCCCTGCACGCCGCACGGCGTCGC
GGGGGCGGATACTGGTCTCCCGTGCGCCTCGAGCCCGCGGCTGGCCTAAATGCGAGTCCACGTC
GACGGACGTCGCGGCATGTGGTGGTTGTAACTCAACTCTCTTGGTGCCGCGGCCACAGCC 
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Tabla 4. Perfil del termociclador y condiciones de PCR para cada región evaluada en este estudio.  
Gen  Perfil térmico Condiciones de PCR 
 matK  94 °C por 5 min, (94 °C por 40 s, 48 
°C por 40 s, 72 °C por 40 s) x 38, 72 
°C por 7 min 
Volumen final de 50 ul: 2mM MgCl2, 1X Buffer, 
0,2mM dNTPs, 0,2 uM de cada primer, 0,04 U/ul 
Taq polimerasa (Fermentas, St. Leon, Germany), 
1uL de DNA, 0,01 mg/ml BSA 
trnH- 
psbA 
80ºC por 5min, (94°C por 30s, 56ºC 
por 40s, 72ºC por 1min) x 35, 72ºC por 
10min 
Volumen final de 50 ul: 2mM MgCl2, 1X Buffer, 
0,2mM dNTPs, 0,2 uM de cada primer, 0,04 U/ul 
Taq polimerasa (Fermentas, St. Leon, Germany), 
1uL de DNA, 0,01 mg/ml BSA 
ITS 97°C por 2 min, (97°C por 1 min, 50°C 
por  1 min, 72°C 48 sec) x 30, 72°C 
por 7 min 
Volumen final de 50 uL: 2mM MgCl2, 1X Buffer, 
0,2mM dNTPs, 0,2 uM de cada primer, 0,04 U/ul 
Taq polimerasa (Fermentas, St. Leon, Germany), 
1uL de DNA, 0,08 mg/ml BSA 
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Tabla 5. Marcadores moleculares del cloroplasto y del núcleo, evaluados en este estudio. 
 MatK* TrnH-psbA** ITS† 
Número de especies 17 14 14 
Número de secuencias 82 51 30 
Longitud en el alineamiento 708 543 599 
Diversidad nucleotídica (π) 1,24 3,55 5,49 
Divergencia intraespecifica promedio 
(rango) (K2P) (%) 
0,03±0.06 
(0-0,16) 
0,106±0,196 
(0-0,957) 
0,327±0,507 
(0-1,58)  
Divergencia interespecífica promedio 
(rango) (K2P) (%) 
1,4±0.489  
(0-2,6) 
3,86± 
(0-10,86) 
 
5,8±2,12 
(0,53-9,31) 
# Sitios variables (%) 50 (7,06) 58 (16,2) 84 (17,14) 
# Sitios parsimoniosamente 
informativos (%) 
45 (6,4) 42(11,7) 61 (10,2) 
Contenido G+C (%) 33 27,9 64,5 
 *: Secuencias codificantes de DNA cloroplastídico. 
**: Secuencias no-codificantes de DNA cloroplastídico. 
†: Secuencias no-codificantes de DNA nuclear. 
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Tabla 6. Resultados obtenidos a través de Megablast con la región matK.  
Especímen Mayor match Max ident % query % e-value 
Solanum acerifolium S. chippendalei 99 100 0 
Solanum asperolanatum S. torvum 99 100 0 
Solanum capsicoides S. chippendalei 99 100 0 
Solanum atropurpureum* S. chippendalei 99 100 0 
Solanum hirtum* S. candidum 99 100 0 
Solanum jamaicense h1 Lycianthes pauciflora 100 100 0 
 S. jamaicense 99 100 0 
Solanum jamaicense h2 S. jamaicense 100 100 0 
 Lycianthes pauciflora 100 100 0 
Solanum mammosum S. chippendalei 99 100 0 
Solanum melongena S. catombelense 99 100 0 
Solanum ovalifolium S. torvum 99 100 0 
Solanum pseudolulo S.candidum 100 100 0 
Solanum quitoense S.candidum 100 100 0 
Solanum sessiliflorum S.candidum 99 100 0 
Solanum sisymbrifolium* S. chippendalei 99 99 0 
Solanum sycophanta S. chippendalei 99 100 0 
Solanum torvum S. torvum 100 100 0 
 S. chrysotrichum 100 98 0 
Solanum viarum S. viarum 100 98 0 
 S. aculeatissimum 100 98 0 
h1: haplotipo 1, h2: haplotipo 2. 
*Hay secuencia, diferente fragmento  
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Tabla 7. Resultados obtenidos a través de Megablast con la región trnH-psbA.  
Especímen mayor match Max ident% query% e-value 
Solanum acerifolium h1 S. aculeatissimum 96 95 0 
Solanum acerifolium h2 S. aculeatissimum 97 95 0 
Solanum asperolanatum h1 S. elaeagnifolium 97 98 0 
Solanum asperolanatum h2 S. elaeagnifolium 97 100 0 
Solanum capsicoides S. viarum 97 90 0 
Solanum atropurpureum S. viarum 98 93 0 
Solanum hirtum h1 S. virginianum 92 100 0 
Solanum hirtum h2 S. virginianum 91 100 0 
Solanum hirtum h3 S. praetermissum 95 85 0 
Solanum jamaicense h1 S. jamaicense 100 99 0 
 
S. jamaicense 100 99 0 
Solanum jamaicense h2 S. jamaicense 94 100 0 
Solanum mammosum S. aculeatissimum 94 70 9,00E-142 
Solanum melongena S. melongena 99 100 0 
Solanum ovalifolium h1 S. torvum 96 80 2,00E-167 
Solanum ovalifolium h2 S. torvum 98 81 3,00E-161 
Solanum pseudolulo h1 S. praetermissum 98 100 0,00E+00 
Solanum pseudolulo h2 S. praetermissum 96 100 0,00E+00 
Solanum quitoense S. praetermissum 98 94 0,00E+00 
Solanum sisymbrifolium S. elaeagnifolium 97 100 0,00E+00 
Solanum sycophanta S. nigrum 92 100 0 
Solanum torvum S. torvum 99 90 0 
Solanum viarum S. viarum 99 97 0,00E+00 
h1: haplotipo 1, h2: haplotipo 2. 
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Tabla 8. Resultados obtenidos a través de Megablast con la región ITS.  
Especímen Mayor match Max ident% query% e-value 
Solanum acerifolium h1 S. acerifolium 99 100 0 
Solanum acerifolium h2 S. acerifolium 99 100 0 
Solanum atropurpureum S. atropurpureum 99 100 0 
Solanum capsicoides S. capsicoides 100 100 0 
Solanum mammosum S. mammosum 100 99 0 
Solanum viarum h1 S. viarum 100 100 0 
 
S. aculeatissimum 100 100 0 
Solanum viarum h2 S. viarum 100 99 0 
 
S. aculeatissimum 100 99 0 
Solanum pseudolulo h1 S. pseudolulo 99 99 0 
Solanum pseudolulo h2 S. pseudolulo 99 99 0 
Solanum pseudolulo h3 S. vestissimum 97 99 0 
Solanum pseudolulo h4 S. quitoense 99 99 0 
Solanum hirtum S. hirtum 99 99 0 
Solanum quitoense S. quitoense 100 99 0 
Solanum sessiliflorum S. sessiliflorum 100 99 0 
Solanum melongena S. melongena 100 100 0 
Solanum ovalifolium S. scuticum 99 100 0 
Solanum torvum S. torvum 100 100 0 
Solanum sisymbrifolium S. sisymbrifolium 99 100 0 
Solanum sycophanta S. sisymbrifolium 97 99 0 
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Tabla 9. Tipo de sustituciones nucleotídicas entre especies del presente estudio, en la región matK. 
 
Especie 1 Especie 2 Número de sustituciones Tipo Posición  
S. acerifolium S. asperolanatum 9 Transiciones 78, 233, 499, 506 
     Transversiones  205, 305, 316, 541, 699 
  S. atropurpureum 2 Transversiones  127, 389 
  S. capsicoides 4 Transiciones 173, 288 
     Transversiones  443, 506 
  S. hirtum 15 Transiciones 39, 78, 113, 277, 665, 672 
     Transversiones  205, 316, 421, 428, 486, 530, 
541, 646, 699 
  S. jamaicense 9 Transiciones 78, 282, 671 
     Transversiones  205, 316, 362, 406, 541, 699 
  S. mammosum 5 Transiciones 596 
     Transversiones  243, 316, 497, 699 
  S. melongena 10 Transiciones 78, 493, 596, 642 
     Transversiones  205, 258, 316, 541, 645, 699 
  S. ovalifolium 10 Transiciones 78, 142, 233, 499, 506 
     Transversiones  179, 205, 316, 541, 699 
  S.pseudolulo 12 Transiciones 78, 277, 539, 665 
     Transversiones  205, 316, 421, 486, 530, 541, 
646, 699 
  S. quitoense 12 Transiciones 78, 277, 539, 665 
     Transversiones  205, 316, 421, 486, 530, 541, 
646, 699 
  S. sessiliflorum 12 Transiciones 78, 277, 665 
     Transversiones  205, 316, 421, 486, 524, 530, 
541, 646, 699 
  S. sisymbriifolium 6 Transiciones 78, 613 
     Transversiones  316, 412, 421, 699 
  S. subinerme 10 Transiciones 78, 212, 233, 418, 506 
     Transversiones  205, 316, 541, 596, 699 
  S. sycophanta 8 Transiciones 78, 211, 663 
     Transversiones  85, 316, 541, 656, 699 
  S. torvum 8 Transiciones 78, 233, 499, 506 
     Transversiones  205, 316, 541, 699 
  S. viarum 1 Transversiones  644 
S. asperolanatum S. atropurpureum 11 Transiciones 78, 233, 449, 506 
     Transversiones  127, 205, 305, 316, 389, 541, 
699 
  S. capsicoides 12 Transiciones 78, 173, 233, 288, 449 
     Transversiones  205, 305, 316, 443, 506, 541, 
599 
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  S. hirtum 14 Transiciones 39, 113, 233, 277, 449, 506, 
665, 672 
     Transversiones  305, 421, 428, 489, 530, 646 
  S. jamaicense 8 Transiciones 233, 282, 449, 506, 671 
     Transversiones  305, 362, 406 
  S. mammosum 9 Transiciones 78, 233, 449, 506, 596 
     Transversiones  205, 243, 497, 541 
  S. melongena 9 Transiciones 233, 449, 493, 506, 596, 642 
     Transversiones  258, 305, 645 
  S. ovalifolium 3 Transiciones 142 
     Transversiones  179, 305 
  S.pseudolulo 11 Transiciones 233, 277, 449, 506, 539, 665 
     Transversiones  305, 421, 486, 530, 646 
  S. quitoense 10 Transiciones 233, 277, 449, 539, 665 
     Transversiones  305, 486, 506, 530, 646 
  S. sessiliflorum 10 Transiciones 233, 277, 449, 506, 665 
     Transversiones  421, 486, 524, 530, 646 
  S. sisymbriifolium 8 Transiciones 2, 233, 449, 506, 613 
     Transversiones  205, 305, 412 
  S. subinerme 5 Transiciones 212, 418, 449 
     Transversiones  305, 596 
  S. sycophanta 9 Transiciones 211, 233, 449, 506, 663 
     Transversiones  85, 205, 305, 656 
  S. torvum 1 Transversiones  305 
  S. viarum 11 Transiciones 78, 233, 449, 506 
     Transversiones  205, 305, 316, 533, 541, 644, 
699 
S. atropurpureum S. capsicoides 6 Transiciones 173, 288 
     Transversiones  127, 389, 443, 506 
  S. hirtum 17 Transiciones 39, 78, 113, 277, 665, 672 
     Transversiones  127, 205, 316, 389, 421, 428, 
486, 530, 541, 646, 699 
  S. jamaicense 11 Transiciones 78, 282, 671 
     Transversiones  127, 205, 316, 362, 389, 406, 
541, 699 
  S. mammosum 7 Transiciones 596 
     Transversiones  127, 243, 316, 389, 497, 699 
  S. melongena 11 Transiciones 78, 493, 595, 642 
     Transversiones  127, 205, 258, 316, 389, 541, 
645, 699 
  S. ovalifolium 12 Transiciones 78, 142, 233, 449, 506 
     Transversiones  127, 179, 205, 316, 389, 541, 
699 
  S.pseudolulo 13 Transiciones 78, 277, 539, 665 
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     Transversiones  127, 205, 316, 389, 421, 486, 
530, 646, 699 
  S. quitoense 13 Transiciones 78, 277, 539, 665 
     Transversiones  127, 205, 316, 389, 421, 486, 
530, 646, 699 
  S. sessiliflorum 14 Transiciones 78, 277, 665 
     Transversiones  127, 205, 316, 389, 421, 486, 
524, 530, 541, 646, 699 
  S. sisymbriifolium 9 Transiciones 2, 78, 613 
     Transversiones  127, 316, 389, 412, 541, 699 
  S. subinerme 12 Transiciones 78, 212, 233, 418, 506 
     Transversiones  127, 205, 316, 389, 541, 596, 
699 
  S. sycophanta   Transiciones 78, 211, 663 
     Transversiones  85, 127, 316, 389, 541, 656, 
699 
  S. torvum 10 Transiciones 78, 233, 449, 506 
     Transversiones  127, 205, 316, 389, 541, 699 
  S. viarum 4 Transversiones  127, 389, 533, 644 
S. capsicoides S. hirtum 19 Transiciones 39, 78, 113, 173, 277, 288, 665, 
672 
     Transversiones  205, 316, 421, 428, 443, 486, 
506, 530, 541, 646, 699 
  S. jamaicense 13 Transiciones 78, 173, 282, 288, 671 
     Transversiones  205, 316, 362, 406, 443, 506, 
541, 699 
  S. mammosum 9 Transiciones 173, 288, 596 
     Transversiones  243, 316, 443, 497, 506, 599 
  S. melongena 14 Transiciones 78, 173, 288, 443, 596,642 
     Transversiones  205, 258, 316, 493, 506, 541, 
645, 699 
  S. ovalifolium 13 Transiciones 78, 142, 173, 233, 288, 449 
     Transversiones  179, 205, 316, 443, 506, 541, 
699 
  S.pseudolulo 15 Transiciones 78, 173, 277, 288, 539, 665 
     Transversiones  316, 421, 443, 486, 506, 530, 
541, 646, 699 
  S. quitoense 15 Transiciones 78, 173, 277, 288, 665 
     Transversiones  205, 316, 421, 443, 486 506, 
530, 541, 646, 699 
  S. sessiliflorum 16 Transiciones 78, 173, 277, 288, 665 
     Transversiones  205, 316, 421, 443, 486, 506, 
524, 530, 541, 646, 699 
  S. sisymbriifolium 11 Transiciones 2, 78, 173, 288, 613 
     Transversiones  316, 412, 443, 506, 541, 699 
  S. subinerme 13 Transiciones 78, 173, 212, 233, 288, 418 
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     Transversiones  205, 316, 443,506, 541, 596, 
699 
  S. sycophanta 12 Transiciones 78, 173, 211, 288, 663 
     Transversiones  85, 316, 443, 506, 541, 656, 
699 
  S. torvum 11 Transiciones 78, 173, 233, 288, 449 
     Transversiones  205, 316, 443, 506, 541, 699 
  S. viarum   Transiciones 173, 288 
     Transversiones  443, 506, 533, 644 
S. hirtum S. jamaicense 14 Transiciones 39, 113, 277, 282, 665, 671, 
672 
     Transversiones  362, 406, 421, 428, 486, 530, 
646 
  S. mammosum 16 Transiciones 39, 78, 113, 277, 596, 665, 672 
     Transversiones  205, 243, 421, 428, 486, 497, 
530, 541, 646 
  S. melongena 15 Transiciones 39, 113, 277, 493, 596, 642, 
665, 672 
     Transversiones  258, 421, 428, 486, 530, 645, 
646 
  S. ovalifolium 15 Transiciones 39, 113, 142, 233, 277, 449, 
506, 665, 672 
     Transversiones  179, 421, 428, 486, 530, 646 
  S.pseudolulo 5 Transiciones 39, 113, 539, 672 
     Transversiones  428 
  S. quitoense 5 Transiciones 39, 113, 539, 672 
     Transversiones  428 
  S. sessiliflorum 5 Transiciones 39, 113, 672 
     Transversiones  428, 524 
  S. sisymbriifolium 14 Transiciones 2, 39, 113, 277, 613, 665, 672 
     Transversiones  205, 412, 421, 428, 486, 530, 
646 
  S. subinerme 15 Transiciones 39, 113, 212, 233, 277, 418, 
506, 665, 672 
     Transversiones  421, 428, 486, 530, 596, 646 
  S. sycophanta 15 Transiciones 39, 113, 211, 277, 663, 665, 
672 
     Transversiones  85, 205, 421, 428, 486, 530, 
646, 656,  
  S. torvum 15 Transiciones 39, 113, 233, 277, 449, 506, 
665, 672 
     Transversiones  421, 428, 486, 530, 646 
  S. viarum 17 Transiciones 39, 78, 113, 277, 665, 672 
     Transversiones  205, 316, 421, 428, 486 530, 
533, 541, 644, 646, 699 
S. jamaicense S. mammosum 10 Transiciones 78, 282, 596, 671 
     Transversiones  205, 243, 362, 406, 497, 541 
  S. melongena 9 Transiciones 282, 493, 596, 642, 671 
     Transversiones  258, 362, 406, 645 
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  S. ovalifolium 9 Transiciones 142, 233, 282, 449, 506, 671 
     Transversiones  179, 362, 406 
  S.pseudolulo 11 Transiciones 277, 282, 539, 665 671 
     Transversiones  362, 406, 421, 486, 530, 646 
  S. quitoense 11 Transiciones 277, 282, 539, 665, 671 
     Transversiones  362, 406, 421, 486, 530, 646 
  S. sessiliflorum 11 Transiciones 277, 282, 665, 671 
     Transversiones  362, 406, 421, 486, 524, 530, 
646 
  S. sisymbriifolium 8 Transiciones 2, 282, 613, 671 
     Transversiones  205, 362, 406, 412 
  S. subinerme 9 Transiciones 212, 233, 282, 418, 506, 671 
     Transversiones  362, 406, 596 
  S. sycophanta 9 Transiciones 211, 282, 663, 671 
     Transversiones  85, 205, 363, 406, 656 
  S. torvum 7 Transiciones 233, 282, 449, 506, 671 
     Transversiones  362, 406 
  S. viarum 11 Transiciones 78, 282, 671 
     Transversiones  205, 316, 362, 406, 533, 541, 
644, 699 
S. mammosum S. melongena 9 Transiciones 78, 493, 642 
     Transversiones  205, 243, 258, 497, 541, 645 
  S. ovalifolium 11 Transiciones 78, 142, 233, 449, 506, 596 
     Transversiones  179, 205, 243, 497, 541 
  S.pseudolulo 11 Transiciones 78, 277, 539, 596, 665 
     Transversiones  205, 243, 421, 486, 530, 646 
  S. quitoense 11 Transiciones 78, 277, 539, 596, 665 
     Transversiones  205, 243, 486, 530, 541, 646 
  S. sessiliflorum 13 Transiciones 78, 277, 596, 665 
     Transversiones  205, 243, 421, 486, 497, 524, 
530, 541, 646 
  S. sisymbriifolium 8 Transiciones 2, 78, 596, 613 
     Transversiones  243, 412, 497, 541 
  S. subinerme 9 Transiciones 78, 212, 233, 418, 506, 541, 
596 
     Transversiones  205, 243 
  S. sycophanta 9 Transiciones 78, 211, 596, 663 
     Transversiones  85, 243, 497, 541, 656 
  S. torvum 9 Transiciones 78, 233, 449, 506, 596 
     Transversiones  205, 243, 497, 541 
  S. viarum 7 Transiciones 596 
     Transversiones  243, 316, 497, 533, 644, 699 
S. melongena S. ovalifolium 10 Transiciones 142, 233, 449, 493, 506, 596, 
642 
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     Transversiones  179, 258, 645 
  S.pseudolulo 12 Transiciones 277, 493, 539, 596, 642, 665 
     Transversiones  258, 421, 486, 530, 645, 646 
  S. quitoense 12 Transiciones 277, 493, 539, 596, 642, 665 
     Transversiones  258, 421, 486, 530, 645, 646 
  S. sessiliflorum 12 Transiciones 277, 493, 596, 642, 665 
     Transversiones  258, 421, 486, 524, 530, 645, 
646 
  S. sisymbriifolium 8 Transiciones 2, 493, 596, 613, 642 
     Transversiones  205, 258, 412 
  S. subinerme 9 Transiciones 121, 233, 418, 493, 506, 642 
     Transversiones  258, 596, 645 
  S. sycophanta 10 Transiciones 211, 493, 596, 642, 663 
     Transversiones  85, 205, 258, 645, 656 
  S. torvum 8 Transiciones 233, 449, 493, 506, 596,  642 
     Transversiones  258, 645 
  S. viarum 12 Transiciones 78, 596, 642 
     Transversiones  205, 258, 316, 493, 533, 541, 
644, 645, 699 
S. ovalifolium S.pseudolulo  11 Transiciones 142, 233, 277, 539, 665 
     Transversiones  179, 421, 449, 486, 530, 646 
  S. quitoense  11 Transiciones 142, 233, 277, 449, 506, 539, 
665 
     Transversiones  179, 421, 530, 646 
  S. sessiliflorum 12 Transiciones 142, 233, 277, 449, 506, 665 
     Transversiones  179, 421, 486, 524, 530, 646 
  S. sisymbriifolium 9 Transiciones 2, 142, 233, 449, 506, 613 
     Transversiones  179, 205, 412 
  S. subinerme 6 Transiciones 142, 212, 418, 449 
     Transversiones  179, 596 
  S. sycophanta  10 Transiciones 142, 211, 233, 449, 506, 663 
     Transversiones  85, 179, 205, 656 
  S. torvum 2 Transiciones 142 
     Transversiones  179 
  S. viarum 12 Transiciones 78, 233, 449, 506 
     Transversiones  142, 179, 205, 316, 533, 541, 
644, 699 
S.pseudolulo S. quitoense 0 Transiciones -  
     Transversiones  - 
  S. sessiliflorum 2 Transiciones 539 
     Transversiones  524 
  S. sisymbriifolium 11 Transiciones 2, 277, 539, 613, 665 
     Transversiones  205, 412, 421, 486, 530, 646 
  S. subinerme 12 Transiciones 212, 233, 277, 418, 506, 539, 
665 
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     Transversiones  421, 486, 530, 596, 646 
  S. sycophanta 12 Transiciones 211, 277, 539, 663, 665 
     Transversiones  85, 205, 421, 486, 530, 646, 
656 
  S. torvum 10 Transiciones 233, 277, 449, 506, 539, 665 
     Transversiones  421, 486, 530, 646 
  S. viarum 2 Transiciones 539 
     Transversiones  524 
S. quitoense S. sessiliflorum 2 Transiciones 539 
     Transversiones  524 
  S. sisymbriifolium 10 Transiciones 277, 539, 613 
     Transversiones  205, 412, 421, 486, 530, 646, 
665 
  S. subinerme 11 Transiciones 212, 233, 277, 418, 506, 539, 
665 
     Transversiones  486, 530, 596, 646 
  S. sycophanta 12 Transiciones 211, 277, 539, 663, 665 
     Transversiones  85, 205, 421, 486, 530, 646, 
656 
  S. torvum 10 Transiciones 233, 277, 449, 506, 539, 665  
     Transversiones  421, 486, 530, 646 
  S. viarum 14 Transiciones 78, 277, 539, 665 
     Transversiones  205, 316, 421, 486, 530, 533, 
541, 644, 646, 699 
S. sessiliflorum S. sisymbriifolium 11 Transiciones 2, 277, 613, 665 
     Transversiones  205, 412, 421, 486, 524, 530, 
646 
  S. subinerme 12 Transiciones 212, 233, 277, 418, 506, 665 
     Transversiones  421, 486, 524, 530, 596, 646 
  S. sycophanta 13 Transiciones 211, 277, 663, 665, 449, 506, 
665 
     Transversiones  233, 277, 486, 524, 530, 646 
  S. torvum 10 Transiciones 277, 446, 506, 665 
     Transversiones  233, 421, 486, 524, 530, 646 
  S. viarum 14 Transiciones 78, 277, 665 
     Transversiones  205, 316, 421, 486, 524, 530, 
533, 541, 644, 646, 699 
S. sisymbriifolium S. subinerme 9 Transiciones 2, 212, 233, 418, 506, 613 
     Transversiones  205, 412, 596 
  S. sycophanta 7 Transiciones 2, 211, 613, 663 
     Transversiones  85, 412, 656 
  S. torvum 7 Transiciones 2, 233, 449, 506, 613 
     Transversiones  205, 412 
  S. viarum 9 Transiciones 2, 78, 613 
     Transversiones  316, 412, 533, 541, 644, 699 
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S. subinerme S. sycophanta 10 Transiciones 211, 212, 233, 418, 506, 663 
     Transversiones  85, 205, 596, 656 
  S. torvum 4 Transiciones 212, 418, 449 
     Transversiones  596 
  S. viarum 12 Transiciones 78, 212, 233, 418, 506 
     Transversiones  205, 316, 533, 541, 596, 644, 
699 
S. sycophanta S. torvum 8 Transiciones 211, 233, 449, 506, 663 
     Transversiones  85, 205, 656 
  S. viarum 10 Transiciones 78, 211, 663 
     Transversiones  85, 316, 533, 541, 644, 656, 
699 
S. torvum S. viarum 10 Transiciones 78, 233, 449, 506 
     Transversiones  205, 316, 533, 541, 644, 699 
 
 
 
Tabla 10. Tipo de sustituciones nucleotídicas entre especies del presente estudio, en la región  
TrnH-psbA. 
Especie 1 Especie 2 Número de sustituciones Tipo Posición 
S. melongena S. mammosum 74 Transiciones 8, 88, 104, 114, 123, 177, 313, 
448, 451, 464, 478, 499, 518, 
536 
      Transversiones  52, 103, 111, 138, 161, 314, 
351, 382, 445, 452, 456, 470, 
488, 490, 516, 521, 539 
      Indels 32-40, 89-97, 124-128, 146, 
213-217, 375-380, 405-412 
  S. viarum 62 Transiciones 8, 88, 104, 123, 177, 433, 472, 
493, 524 
      Transversiones  103, 114, 138, 161, 314, 351, 
382, 460, 483, 526 
      Indels 32-40, 89-97, 146, 213-217, 
342-348, 358, 375-380, 399-404  
  S. acerifolium 65 Transiciones 8, 88, 104, 123, 177, 472, 493, 
518, 524 
      Transversiones  103, 114, 131, 138, 161, 310, 
314, 351, 357, 434, 460, 483, 
526 
      Indels 32-40, 89-97, 146-150, 213-217, 
343-348, 353, 375-380, 399-
404, 432 
  S. atropurpureum 65 Transiciones 8, 88, 104, 123, 177, 472, 493, 
524 
      Transversiones  103, 114, 131, 138, 161, 310, 
314, 351, 357, 382, 434, 460, 
483, 526 
      Indels 32-40, 89-97, 146, 213-217, 
343-348, 375-380, 399-404, 432 
  S. sycophanta 70 Transiciones 8, 104, 123, 237, 320, 434, 493, 
524 
      Transversiones  107, 114, 138, 221, 351, 382, 
460, 483, 526 
      Indels 32-40, 89-97, 146, 187-206, 
213-217, 399-404, 429-431,  
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  S. sysimbrifolium 39 Transiciones 8, 104, 123, 433, 493 
      Transversiones  114, 138, 221, 351, 382, 460, 
483, 526 
      Indels 32-40, 89-97, 146, 213-217, 
403-404 
  S. jamaicense 55 Transiciones 8, 123, 404, 434, 493, 524, 527 
      Transversiones  66, 107, 114, 138, 221, 237, 
351, 382, 403 460, 483, 526 
      Indels 72-78, 89-97, 146, 213-217, 
244-279, 375-377, 402-405, 
432,  
  S. hirtum 72 Transiciones 8, 104, 123, 168, 176, 280, 472, 
493, 524, 528 
      Transversiones  61, 114, 138, 177, 186, 351, 
382, 433, 460, 483, 526 
      Indels 32-40, 89-97, 146, 213-217, 
405-431 
  S. pseudolulo 54 Transiciones 8, 104, 114, 123, 168, 280, 472, 
493, 524, 528 
      Transversiones  138, 177, 351, 382, 432, 435, 
460, 483, 499, 526 
      Indels 32-40, 89-97, 146, 213-217, 
322-329, 403-404 
  S. quitoense 44 Transiciones 8, 104, 114, 123, 280, 472, 493, 
524, 528 
      Transversiones  138, 177, 351, 382, 432, 435, 
460, 483, 526 
      Indels 32-40, 89-97, 146, 213-217, 
403-404 
  S. ovalifolium 82 Transiciones 8, 64, 123, 176, 478, 524 
      Transversiones  65, 66, 114, 115, 138, 221, 237, 
351, 382, 397, 460, 470, 483, 
529 
      Indels 32-63, 70-71, 79-84, 89-97, 146, 
213-217, 399-404, 432 
  S. asperolanatum 37 Transiciones 8, 123, 176, 493, 524 
      Transversiones  33, 114, 115, 138, 237, 351, 
382, 400, 401, 460, 483, 526, 
529 
      Indels 89-97, 146, 213-217, 403-404, 
432-433 
  S. torvum 38 Transiciones 8, 123, 176, 237, 493, 524 
      Transversiones  33, 41, 66, 114, 138, 351, 382, 
397, 400, 401, 460, 483, 526, 
529 
      Indels 89-97, 146, 213-217, 402-404 
S. mammosum S. viarum 53 Transiciones 313, 433, 448, 451, 464, 472, 
478, 493, 499, 518, 536 
      Transversiones  52, 111, 114, 445, 452, 456, 
458, 460, 470, 483, 488, 516, 
521, 526, 539 
      Indels 124-128, 342-348, 358, 399-412 
  S. acerifolium 57 Transiciones 313, 448, 451, 464, 472, 478, 
493, 499, 518, 536 
      Transversiones  52, 111, 114, 131, 310, 357, 
434, 445, 452, 456, 458, 460, 
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470, 483, 488, 490, 516, 521, 
526, 539 
      Indels 124-128, 147-150, 343-348, 
399-412, 432 
  S. atropurpureum 56 Transiciones 313, 448, 451, 464, 472, 478, 
493, 499, 518, 536 
      Transversiones  52, 111, 114, 131, 310, 357, 
434, 445, 452, 456, 458, 460, 
470, 483, 488, 490, 516, 421, 
426, 539 
      Indels 124-128, 343-348, 399-412, 432 
  S. sycophanta 82 Transiciones 88, 177, 237, 313, 320, 434, 
448, 451, 464, 478, 493, 499, 
518, 536 
      Transversiones  52, 103, 107, 114, 161, 221, 
314, 445, 452, 456, 458, 460, 
470, 483, 488, 490, 516, 521, 
526, 539 
      Indels 124-128, 187-206, 375-380, 
399-412, 429-431,  
  S. sysimbrifolium 52 Transiciones 88, 177, 313, 433, 448, 451, 
464, 478, 493, 499, 518, 536 
      Transversiones  52, 103, 111, 114, 161, 221, 
314, 445, 452, 456, 458, 460, 
470, 483, 488, 490, 516, 521, 
526, 539 
      Indels 124-128, 375-380, 403-412, 
464, 478,  
  S. jamaicense 106 Transiciones 88, 104, 107, 111, 114, 177, 
313, 404, 434, 448, 451,, 493, 
499, 518, 527, 536 
      Transversiones  52, 66, 103, 161, 221, 237, 314, 
403, 445, 452, 456, 458, 460, 
470, 483, 488, 490, 516, 521, 
526, 539 
      Indels 32-40, 72-78, 124-128, 244-279, 
402-412, 432 
  S. hirtum 80 Transiciones 88, 168, 176, 280, 313, 458, 
451, 464, 472, 478, 493, 499, 
518, 528, 536 
      Transversiones  52, 61, 103, 111, 114, 161, 177, 
186, 314, 405, 408, 410, 411, 
433, 445, 452, 456, 458, 460, 
470, 483, 488, 490, 516, 521, 
526, 539 
      Indels 124-128, 375-380, 405-431,  
  S. pseudolulo 55 Transiciones 88, 168, 280, 313, 448, 451, 
464, 472, 478, 493, 499, 518, 
536 
      Transversiones  52, 103, 111, 161, 177, 314, 
432, 435, 445, 452, 456, 458, 
460, 470, 483, 488, 490, 516, 
526, 539 
      Indels 124-128, 375-380, 402-412,  
  S. quitoense 56 Transiciones 88, 168, 280, 313, 448, 451, 
464, 472, 478, 493, 499, 518, 
528, 536 
      Transversiones  52, 103, 111, 161, 177, 314, 
432, 435, 445, 452, 456, 458, 
460, 470, 483, 488, 490, 516, 
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521, 526, 539 
      Indels 124-128, 375-380, 403-412 
  S. ovalifolium 93 Transiciones 64, 88, 104, 176, 177, 313, 448, 
451, 464, 499, 516, 536 
      Transversiones  8, 65, 66, 103, 111, 114, 115, 
161, 221, 237, 314, 445, 452, 
456, 458, 460, 470, 483, 488, 
490, 516, 521, 529, 539 
      Indels 41-63, 70-71, 79-84, 124-128, 
375-380, 399-412, 432 
  S. asperolanatum 68 Transiciones 88, 104, 176, 177, 313, 448, 
451, 464, 478, 493, 499, 518, 
536 
      Transversiones  52, 103, 111, 114, 115, 161, 
237, 314, 397, 400, 401, 445, 
452, 456, 458, 460, 470, 488, 
516, 521, 526, 529, 539 
      Indels 32-40, 124-128, 375-380, 403-
412, 432-433 
  S. torvum 69 Transiciones 88, 104, 176, 177, 313, 448, 
451, 464, 478, 493, 499, 518, 
536 
      Transversiones  41, 52, 66, 103, 111, 114, 161, 
237, 314, 397, 400, 401, 445, 
452, 456, 458, 460, 470, 483, 
488, 490, 516, 526, 529, 539 
      Indels 32-40, 124-128, 375-380, 402-
412,  
S. viarum S. acerifolium 15 Transiciones 433, 518 
      Transversiones  131, 310, 343, 357, 434 
      Indels 147-150, 342, 353, 358, 432 
  S. atropurpureum 9 Transiciones 433,  
      Transversiones  131, 310, 343, 357, 434 
      Indels 342, 358, 432 
  S. sycophanta 49 Transiciones 88, 177, 237, 320, 433, 434, 472 
      Transversiones  103, 107, 161, 221, 314 
      Indels 187-206, 342-348, 358, 375-
380, 429, 431 
  S. sysimbrifolium 26 Transiciones 88, 114, 177, 472 
      Transversiones  103, 161, 221, 314 
      Indels 342-348, 358, 375-380, 399-402 
  S. jamaicense 88 Transiciones 88, 104, 114, 177, 433, 434, 
472, 527 
      Transversiones  66, 103, 107, 161, 221, 237, 314 
      Indels 32-40, 72-78, 244-279, 342-348, 
358, 375-380, 399-405 
  S. hirtum 31 Transiciones 88, 114, 168, 176, 280, 433, 528 
      Transversiones  61, 103, 161, 177, 186, 314, 433 
      Indels 342-348, 358, 375-380, 399-431 
  S. pseudolulo 40 Transiciones 88, 134, 168, 280, 433, 528 
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      Transversiones  103, 114, 161, 177, 314, 432, 
435, 499 
      Indels 322-329, 342-348, 358, 375-
380, 399-402 
  S. quitoense 30 Transiciones 88, 168, 280, 433, 528 
      Transversiones  103, 114, 161, 177, 314, 432, 
435 
      Indels 342-348, 358, 375-380, 399-402 
  S. ovalifolium 69 Transiciones 64, 88, 104, 114, 176, 177, 433, 
472, 478, 493 
      Transversiones  8, 65, 66, 103, 115, 161, 221, 
237, 314, 397, 460, 470, 526, 
529 
      Indels 41-63, 70-71, 79-84, 342-348, 
358, 375-380, 432 
  S. asperolanatum 42 Transiciones 88, 104, 114, 176, 177, 433, 472 
      Transversiones  103, 115, 161, 237, 314, 529 
      Indels 32-40, 342-438, 358, 375-380, 
399-402, 432-433 
  S. torvum 41 Transiciones 88, 104, 114, 176, 177, 327, 
433, 472 
      Transversiones  41, 66, 103, 161, 314, 397, 529 
      Indels 32-40, 342-348, 358, 375-380, 
399-401 
S. acerifolium S. atropurpureum 6 Transiciones 518 
      Transversiones    
      Indels 147-150, 353,  
  S. sycophanta 56 Transiciones 88, 177, 237, 320, 472, 518 
      Transversiones  103, 107, 131, 161, 221, 310, 
314, 357, 434 
      Indels 147-150, 187-206, 343-348, 
353, 375-380, 429-432 
  S. sysimbrifolium 36 Transiciones 88, 114, 177, 433, 472, 518 
      Transversiones  103, 131, 161, 221, 310, 314, 
357, 434 
      Indels 147-150, 343-348, 353, 375-
380, 399-402, 432 
  S. jamaicense 58 Transiciones 88, 104, 177, 472-518, 527 
      Transversiones  66, 103, 107, 131, 161, 221, 
237, 310, 314, 357, 434 
      Indels 32-40, 72-78, 147-150, 244-279, 
343-348, 353, 399-405, 432 
  S. hirtum 69 Transiciones 88, 114, 168, 176, 280, 518, 528 
      Transversiones  61, 103, 131, 161, 177, 186, 
310, 314, 357, 433, 434 
      Indels 147-150, 343-348, 353, 375-
380, 399-432 
  S. pseudolulo 47 Transiciones 88, 168, 280, 518, 528 
      Transversiones  103, 114, 131, 161, 177, 310, 
314, 357, 334, 434, 435, 499 
      Indels 147-150, 322-329, 343-348, 
353, 375-380, 399-402, 432 
  S. quitoense 37 Transiciones 88, 168, 280, 518, 528 
      Transversiones  103, 114, 131, 161, 177, 310, 
314, 357, 434, 435 
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      Indels 147-150, 343-348, 353, 375-
380, 399-402, 432 
  S. ovalifolium 76 Transiciones 64, 88, 104, 114, 176, 177, 472, 
478, 493, 518 
      Transversiones  8, 65, 66, 103, 115, 131, 161, 
221, 237, 310, 314, 357, 397, 
434, 460, 470, 526, 529 
      Indels 41-63, 70-71, 79-84, 147-150, 
343-348, 353, 375-380,  
  S. asperolanatum 49 Transiciones 88, 104, 114, 176, 177, 472, 518 
      Transversiones  103, 115, 131, 161, 237, 310, 
314, 357, 434, 529 
      Indels 32-40, 147-150, 343-348, 353, 
375-380, 399-402, 432-433 
  S. torvum 48 Transiciones 88, 104, 114, 176, 177, 237, 
472, 518 
      Transversiones  41, 66, 103, 131, 161, 310, 314, 
357, 397, 434, 529 
      Indels 32-40, 147-150, 343-348, 353, 
375-380, 399-401 
S. atropurpureum S. sycophanta 50 Transiciones 88, 177, 237, 320, 472 
      Transversiones  103, 107, 131, 161, 221, 310, 
314, 357, 434 
      Indels 187-206, 343-348, 375-380, 
429-432 
  S. sysimbrifolium 30 Transiciones 88, 114, 177, 433, 472 
      Transversiones  103, 131, 161, 221, 310, 314, 
357, 434 
      Indels 343-348, 375-380, 399-402, 432 
  S. jamaicense 89 Transiciones 88, 104, 114, 177, 472, 527 
      Transversiones  66, 103, 107, 131, 161, 221, 
237, 310, 314, 357, 434 
      Indels 32-40, 72-78, 244-279, 343-348, 
375-380, 399-405, 432 
  S. hirtum 33 Transiciones 88, 114, 168, 176, 280, 528 
      Transversiones  61, 103, 131, 161, 177, 186, 
310, 314, 357, 433, 434 
      Indels 343-348, 375-380, 399-432 
  S. pseudolulo 40 Transiciones 88, 168, 280, 528 
      Transversiones  103, 114, 131, 161, 177, 310, 
314, 357, 434, 435, 499 
      Indels 322-329, 343-348, 375-380, 
399-402, 432 
  S. quitoense 32 Transiciones 88, 168, 280, 528 
      Transversiones  103, 114, 131, 161, 177, 310, 
314, 357, 434, 435,  
      Indels 343-348, 375-380, 399-402, 432 
  S. ovalifolium 69 Transiciones 64, 88, 104, 114, 176, 177, 472, 
478, 493 
      Transversiones  8, 65, 66, 103, 115, 131, 161, 
221, 237, 310, 314, 357, 397, 
434, 460, 470, 526, 529 
      Indels 41-63, 70-71, 79-83, 343-348, 
375-380 
  S. asperolanatum 43 Transiciones 88, 104, 114, 176, 177, 472 
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      Transversiones  103, 115, 131, 161, 237, 310, 
314, 357, 397, 434, 529 
      Indels 32-40, 343-348, 375-380, 399-
402, 432 
  S. torvum 41 Transiciones 88, 114, 176, 177, 237, 472 
      Transversiones  41, 66, 103, 131, 161, 310, 314, 
357, 434, 529 
      Indels 32-40, 343-348, 375-380, 399-
401, 432 
S. sycophanta S. sysimbrifolium 33 Transiciones 114, 237, 320, 433, 434 
      Transversiones  107,  
      Indels 187-206, 399-402, 429, 431 
  S. jamaicense 89 Transiciones 104, 114, 320, 434, 527 
      Transversiones  66, 237, 
      Indels 32-40, 72-78, 187-206, 244-279, 
399-405, 429-431 
  S. hirtum 70 Transiciones 114, 168, 176, 237, 280, 320, 
431, 434, 472, 528 
      Transversiones  61, 107, 177, 186, 221, 430, 433 
      Indels 187-206, 399-431 
  S. pseudolulo 49 Transiciones 168, 237, 280, 320, 434, 472, 
528 
      Transversiones  107, 114, 177, 221, 432, 435, 
499 
      Indels 187-206, 322-329, 399-402, 
429-431 
  S. quitoense 40 Transiciones 168, 237, 280, 320, 434, 472, 
528 
      Transversiones  107, 114, 177, 221, 432, 435 
      Indels 187-206, 399-402, 429-431 
  S. ovalifolium 74 Transiciones 64, 104, 114, 176, 320, 434, 
478, 493 
      Transversiones  88, 65, 66, 107, 115, 237, 397, 
460, 470, 526, 529 
      Indels 41-63, 70-71, 79-84, 187-206, 
429-432 
  S. asperolanatum 48 Transiciones 104, 114, 176, 320, 434 
      Transversiones  107, 115, 221, 237, 397, 529 
      Indels 32-40, 187-206, 399-402, 429-
433 
  S. torvum 46 Transiciones 104, 114, 176, 320, 434 
      Transversiones  41, 66, 107, 221, 397, 529 
      Indels 32-40, 187-206, 399-401, 429-
431 
S. sysimbrifolium S. jamaicense 63 Transiciones 104, 433, 434, 527 
      Transversiones  66, 107, 237 
      Indels 32-40, 72-78, 244-279, 402-405 
  S. hirtum 40 Transiciones 168, 176, 280, 433, 472, 528 
      Transversiones  61, 177, 186, 221, 433 
      Indels 403-431 
  S. pseudolulo 18 Transiciones 168, 280, 433, 472, 528 
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      Transversiones  114, 177, 221, 432, 435 
      Indels 322-329 
  S. quitoense 9 Transiciones 168, 280, 433, 472, 528 
      Transversiones  114, 177, 221, 435 
      Indels   
  S. ovalifolium 52 Transiciones 64, 104, 176, 433, 478, 493 
      Transversiones  8, 65, 66, 115, 237, 397, 460, 
470, 526, 529 
      Indels 41-63, 70-71, 79-84, 399-402, 
432 
  S. asperolanatum 21 Transiciones 104, 176, 433 
      Transversiones  115, 221, 237, 397, 400, 401, 
529 
      Indels 32-40, 432-433 
  S. torvum 21 Transiciones 104, 176, 237, 433 
      Transversiones  41, 66, 221, 397, 400, 401, 529 
      Indels 32-40, 402 
S. jamaicense S. hirtum 90 Transiciones 104, 168, 176, 434, 472, 527, 
528 
      Transversiones  61, 66, 107, 177, 186, 221, 237, 
433 
      Indels 32-40, 244-279, 402-431 
  S. pseudolulo 79 Transiciones 104, 168, 434, 472, 527, 528 
      Transversiones  66, 107, 114, 177, 221, 237, 
432, 435, 499 
      Indels 32-40, 72-78, 244-279, 322-329, 
402-405 
  S. quitoense 69 Transiciones 104, 168, 434, 472, 527, 528 
      Transversiones  66, 107, 114, 177, 221, 237, 
432, 435 
      Indels 32-40, 72-78, 244-279, 402-405 
  S. ovalifolium 105 Transiciones 64, 176, 434, 478, 493, 527 
      Transversiones  8, 65, 107, 115, 397, 459, 470, 
526, 529 
      Indels 32-63, 70-84, 244-279, 399-405 
  S. asperolanatum 61 Transiciones 176, 434, 527 
      Transversiones  33, 66, 107, 115, 221, 397, 400, 
401, 529 
      Indels 72-78, 244-279, 402-405, 432-
433 
  S. torvum 61 Transiciones 176, 434, 527 
      Transversiones  33, 41, 107, 221, 237, 244, 279, 
397, 400, 401, 529 
      Indels 72-78, 244-279, 402-405 
S. hirtum S. pseudolulo 45 Transiciones 176 
      Transversiones  61, 114, 186, 432, 433, 435, 499 
      Indels 322-329, 403-431 
  S. quitoense 36 Transiciones 176 
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      Transversiones  61, 114, 186, 432, 433, 435 
      Indels 403-431 
  S. ovalifolium 87 Transiciones 64, 104, 168, 280, 472, 478, 
493, 528 
      Transversiones  8, 65, 66, 115, 177, 186, 221, 
237, 397, 433, 460, 470, 526, 
529 
      Indels 41-63, 70-71, 79-84, 399-432 
  S. asperolanatum 54 Transiciones 104, 168, 280, 472, 528 
      Transversiones  61, 115, 177, 186, 237, 397, 
400, 401, 529 
      Indels 32-40, 403-433 
  S. torvum 55 Transiciones 104, 168, 237, 280, 472, 528 
      Transversiones  41, 61, 66, 177, 186, 397, 400, 
401, 433, 529 
      Indels 32-40, 402-431 
S. pseudolulo S. quitoense 9 Transiciones   
      Transversiones  499 
      Indels 322- 329 
  S. ovalifolium 68 Transiciones 64, 104, 186, 176, 280, 472, 
478, 493, 528 
      Transversiones  8, 65, 66, 114, 115, 177, 221, 
237, 397, 435, 460, 470, 499, 
526, 529 
      Indels 41-63, 70-71, 79-84, 322-329, 
399-402, 432 
  S. asperolanatum 36 Transiciones 104, 168, 176, 280, 472, 528 
      Transversiones  114, 115, 177, 237, 397, 400, 
401, 432,435, 499, 529 
      Indels 32-40, 322-329, 432-433 
  S. torvum 36 Transiciones 104, 186, 176, 237, 280, 472, 
528 
      Transversiones  41, 66, 114, 177, 397, 400, 401, 
432, 435, 499, 529 
      Indels 32-40, 322-329, 402 
S. quitoense S. ovalifolium 51 Transiciones 64, 104, 168, 176, 280, 472, 
478, 493, 528 
      Transversiones  8, 65, 66, 114, 115, 177, 221, 
237, 397, 435, 460, 470, 526, 
529 
      Indels 41-63, 399-402, 432 
  S. asperolanatum 26 Transiciones 104, 168, 176, 280, 472, 528 
      Transversiones  114, 115, 177, 237, 397, 400, 
401, 432, 435, 529 
      Indels 32-40, 432 
  S. torvum 27 Transiciones 104, 168, 176, 237, 280, 472, 
528 
      Transversiones  41, 66, 114, 177, 397, 400, 401, 
432, 435, 529 
      Indels 32-40, 402 
S. ovalifolium S. asperolanatum 56 Transiciones 64, 478, 493 
      Transversiones  8, 65, 66, 221, 460, 470, 526 
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      Indels 32-63, 70-71, 79-84, 399-402, 
432-433 
  S. torvum 55 Transiciones 64, 478, 493 
      Transversiones  8, 65, 115, 221, 237, 460, 470, 
526 
      Indels 32-63, 70-71, 79-84, 399-401, 
432 
S. asperolanatum S. torvum 8 Transiciones   
      Transversiones  41, 65, 115, 237, 401 
      Indels 402, 432-433 
 
Tabla11. Tipo de sustituciones nucleotídicas entre especies del presente estudio para ITS.  
Especie 1 Especie 2 Número de 
sustituciones 
Tipo Posición  
S. acerifolium S. capsicoides 16 Transiciones 70, 78, 89, 97, 221, 265, 466, 469, 471, 
477, 496, 524 
      Transversiones  75, 448 
      Indels   
  S. atropurpureum 10 Transiciones 65, 78, 451, 477, 594 
      Transversiones  75,  
      Indels 51-53,  
  S. mammosum 53 Transiciones 9, 49, 65, 78, 81, 82, 106, 143, 153, 
189, 201, 205, 241, 266, 268, 375, 403, 
419, 451, 466, 471, 477, 496, 500, 501, 
524, 528, 581 
     Transversiones  69, 88, 148, 200, 218, 270, 489, 502, 
506, 595 
     Indels 41, 52-53, 62, 114-119, 125-127, 156, 
212 
  S. viarum 16 Transiciones 65, 77, 88, 254, 466, 471, 477, 487, 
496, 501, 513, 524 
      Transversiones  4, 75, 595 
      Indels 244 
  S. melongena  61 Transiciones 49, 59, 65, 78, 81, 106, 107, 205, 223, 
237, 248, 267, 375, 402, 404, 451, 466, 
471, 477, 496, 501, 503, 524, 565 
     Transversiones  16, 72, 75, 102, 154, 162, 164, 201, 
204, 218, 266, 461, 552, 595 
     Indels 76, 109, 120, 128-137, 143-150, 155, 
272 
  S. ovalifolium 96 Transiciones 49, 59, 65, 78, 154, 202, 205, 241, 267, 
375, 402, 404, 451, 466, 471, 477, 496, 
501, 524, 528, 534, 564, 581, 593, 596 
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      Transversiones  16, 83, 84, 86, 162, 164, 167, 201, 204, 
218, 265, 266, 461, 503, 505, 552, 553, 
595 
      Indels 41, 69-75, 88-108, 125, 128-137, 139-
141, 143-150, 155, 157 
  S. torvum 65 Transiciones 49, 59, 65, 68, 78, 81, 105, 106, 154, 
202, 205, 241, 267, 375, 402, 404, 451, 
486, 471, 477, 496, 501, 524, 528, 534, 
564, 593, 596 
     Transversiones  16, 75, 162, 164, 201, 204, 218, 265, 
266, 461, 503, 552, 553, 566, 595 
     Indels 41, 99, 128-137, 141, 143-150, 155 
  S. 
sisymbriifolium 
  Transiciones 9, 36, 49, 59, 65, 78, 81, 106, 164, 204, 
205, 267, 375, 402, 404, 451, 466, 471, 
477, 496, 500, 501, 503, 518, 524, 493, 
494 
     Transversiones  16, 75, 100, 162, 201, 267, 461, 489, 
506, 552, 563, 495, 496 
     Indels 125, 128,-137, 143-155,  
  S. sycophanta 66 Transiciones 9, 16, 49, 59, 65, 78, 81, 99, 106, 164, 
204, 241, 252, 262, 267, 375, 402, 404, 
451, 466, 471, 477, 481, 489, 496, 500, 
501, 503, 518, 524, 584 
     Transversiones  75, 100, 136, 162, 201, 266, 461, 506, 
552, 563, 595 
     Indels 119, 125, 128-132, 138, 140-141, 143-
155, 157 
  S. hirtum 50 Transiciones 16, 43, 49, 65, 78, 81, 91, 106, 143, 
145, 164, 204, 241, 267, 375, 466, 471, 
477, 501, 518, 524, 573, 581 
     Transversiones  22, 75, 107, 162, 201, 266, 469, 496, 
503, 528, 563, 595 
     Indels 53, 115-119, 125-126, 131-132, 138, 
142, 155, 451, 472, 569-572 
  S.pseudolulo 71 Transiciones 16, 43, 49, 65, 78, 81, 91, 106, 107, 
131, 134, 143, 145, 152, 164, 204, 241, 
267, 375, 466, 471, 477, 496, 501, 518, 
524, 528, 568, 581 
      Transversiones  22, 42, 58, 59, 70, 75, 148, 162, 201, 
266, , 469, 503, 530, 563, 581, 595 
      Indels 50-53, 60-63, 109-119, 125, 138-139, 
142, 155, 451, 472, 569-572 
  S. quitoense 71  Transiciones 16, 43, 49, 65, 78, 81, 91, 106, 108, 
135, 143, 145, 152, 164, 204, 241, 267, 
375, 466, 471, 477, 496, 501, 518, 524, 
528, 573, 581 
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     Transversiones  22, 75, 148, 162, 201, 266, 563, 595 
     Indels 53, 109, 115-119, 125, 131-132, 138, 
142, 155, 451, 472, 569-572 
  S. sessiliflorum  71 Transiciones 16, 43, 78, 87, 91, 106, 135, 143, 145, 
164, 168, 181, 204, 241, 266, 267,  375, 
451, 466, 477, 496, 501, 518, 524, 528, 
573, 581 
      Transversiones  22, 70, 75, 162, 201, 469, 470, 563, 595 
      Indels 49, 54-61, 63-66, 117-119, 125, 131-
132, 138, 142, 155, 464, 472, 569-572 
S. capsicoides S. atropurpureum 17 Transiciones 65, 70, 80, 89, 97, 265, 451, 466, 469, 
471, 496, 524, 594 
      Transversiones  448, 
      Indels 51-53 
  S. mammosum 56 Transiciones 9, 49, 65, 81, 82, 89, 97, 106, 143, 153, 
189, 201, 205, 209, 221, 241, 265, 266, 
268, 375, 403, 419, 451, 469, 500, 501, 
528, 581 
     Transversiones  69, 70, 88, 145, 148, 200, 218, 270, 
448, 489, 502, 506, 595 
     Indels 41, 52-53, 62, 114-119, 125-127, 156, 
212 
  S. viarum 17 Transiciones 65, 70, 77, 88, 89, 97, 221, 254, 265, 
469, 487, 501, 513 
      Transversiones  4, 448, 595 
      Indels 244 
  S. melongena 61 Transiciones 49, 59, 65, 70, 81, 89, 97, 106, 107, 
205, 221, 223, 237, 248, 265, 267, 375, 
402, 404, 451, 469, 501, 565 
     Transversiones  16, 72, 102, 154, 162, 164, 201, 204, 
218, 266, 448, 461, 503, 552, 595 
     Indels 76, 109, 120, 128-137, 143-150, 155, 
272 
  S. ovalifolium 95 Transiciones 49, 59, 65, 81, 154, 202, 205, 221, 241, 
267, 375, 402, 404, 451, 469, 501, 528, 
534, 564, 581, 593, 596 
      Transversiones  16, 42, 83, 84, 86, 162, 164, 167, 201, 
204, 218, 265, 266, 448, 461, 503, 505, 
552, 553, 595 
      Indels 41, 69-75, 88-108, 125, 128-137, 139-
141, 143-150, 155, 157 
  S. torvum 64 Transiciones 49, 59, 65, 70, 81, 89, 97, 105, 106, 
154, 202, 205, 221, 241, 267, 375, 402, 
404, 451, 469, 501, 528, 534, 593, 596 
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     Transversiones  16, 42, 68, 162, 164, 201, 204, 218, 
265, 266, 448, 461, 503, 552, 553, 566, 
595 
     Indels 41, 99, 128-137, 141, 143-150, 155 
  S. 
sisymbriifolium 
63 Transiciones 9, 36, 49, 59, 65, 70, 81, 89, 97, 106, 
202, 205, 221, 265, 267, 375, 402, 404, 
451, 469, 500, 501, 503, 518, 593, 594 
     Transversiones  16, 100, 162, 164, 201, 266, 448, 461, 
489, 552, 563, 595, 596 
     Indels 125, 128-137, 143-155 
  S. sycophanta 56 Transiciones 9, 16, 49, 59, 65, 70, 81, 89, 97, 99, 
106, 204, 221, 241, 252, 262, 265, 267, 
375, 402, 404, 451, 469, 481, 489, 500, 
501, 503, 518, 584 
     Transversiones  100, 162, 164, 201, 266, 448, 461, 506, 
552, 563, 595 
     Indels 119, 125, 128-132, 138, 140-141, 143-
155, 157, 596 
  S. hirtum 55 Transiciones 16, 43, 49, 65, 70, 81, 89, 91, 97, 106, 
135, 143, 145, 164, 204, 221, 241, 265, 
267, 375, 501, 518, 573, 581 
     Transversiones  22, 107, 162, 201, 266, 448, 469, 496, 
503, 528, 563, 595 
     Indels 55, 115-119, 125-126, 131-132, 138, 
142, 155, 451, 472, 569-572 
  S.pseudolulo 73 Transiciones 16, 43, 49, 65, 70, 81, 89, 91, 97, 106, 
107, 131, 135, 143, 145, 152, 164, 204, 
221, 241, 265, 267, 375, 501, 518, 528, 
568, 581 
      Transversiones  22, 42, 58, 59, 70, 148, 162, 201, 448, 
469, 503, 530, 563, 581, 595 
      Indels 50-53, 60-63, 109-119, 125, 138-139, 
142, 155, 451, 472, 569-572 
  S. quitoense 54 Transiciones 16, 43, 49, 65, 70, 81, 89, 91, 97, 106, 
108, 135, 143, 145, 152, 164, 204, 221, 
241, 265, 267, 375, 501, 518, 528, 573, 
581 
     Transversiones  22, 162, 201, 266, 448, 469, 563, 595 
     Indels 53, 109, 115-119, 125, 131-132, 138, 
142, 155, 451, 472, 569-572 
  S. sessiliflorum 63 Transiciones 16, 43, 87, 89, 91, 97, 106, 135, 143, 
145, 164,168, 181, 204, 221, 241, 265, 
267, 375, 451, 471, 501, 518, 528, 581 
      Transversiones  22, 70, 162, 201, 266, 448, 469, 470, 
563, 595 
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      Indels 49, 54-61, 63-66, 117-119, 125, 131-
132, 138, 142, 155, 464, 472, 569-572 
S. atropurpureum S. mammosum 51 Transiciones 9, 49, 80, 81, 82, 106, 143, 153, 189, 
201, 205, 209, 241, 266, 268, 375, 403, 
419, 466, 471, 496, 500, 501, 524, 528, 
581, 594 
      Transversiones  69, 70, 88, 200, 218, 270, 489, 502, 
506, 595 
      Indels 41, 51, 62, 114-119, 125-127, 156, 212, 
  S. viarum 19 Transiciones 77, 80, 88, 254, 451, 466, 471, 487, 
496, 501, 513, 524, 594 
      Transversiones  4, 595 
      Indels 51-53, 244 
  S. melongena 55 Transiciones 49, 59, 80, 81, 106, 107, 205, 223, 237, 
248, 267, 375, 402, 404, 466, 471, 496, 
501, 524, 565, 594 
     Transversiones  16, 72, 102, 154, 162, 164, 201, 204, 
218, 266, 461, 503, 552, 595 
     Indels 51-53, 76, 109, 120, 128-137, 143, 150, 
155, 272 
  S. ovalifolium 98 Transiciones 49, 59, 80, 81, 154, 202, 205, 241, 267, 
375, 402, 404, 466, 471, 496, 501, 524, 
528, 534, 564, 593, 594, 596 
      Transversiones  16, 42, 83, 84, 86, 162, 164, 167, 201, 
204, 218, 265, 266, 461, 503, 505, 552, 
553, 595 
      Indels 41, 51-53, 69-75, 88-108, 125, 128-137, 
139-141, 143-150, 155, 157 
  S. torvum 66 Transiciones 49, 59, 80, 81, 105, 106, 154, 202, 205, 
241, 267, 375, 402, 404, 466, 471, 496, 
501, 524, 528, 534, 564, 593, 594, 596 
     Transversiones  16, 42, 68, 162, 164, 201, 204, 218, 
265, 266, 461, 503, 552, 553, 566, 595 
     Indels 41, 51-53, 99, 128-137, 141, 143-150, 
155,  
  S. 
sisymbriifolium 
60 Transiciones 9, 36, 49, 59, 80, 81, 106, 164, 204, 
205, 267, 375, 402, 404, 466, 471, 500, 
501, 503, 518, 524, 593 
     Transversiones  16, 100, 162, 201, 266, 461, 489, 552, 
563, 595, 596 
     Indels 51-53, 125, 128-137, 143-155,  
  S. sycophanta 67 Transiciones 9, 16, 49, 59, 80, 81, 99, 106, 164, 204, 
241, 252, 262, 267, 375, 402, 404, 466, 
471, 481, 489, 496, 500, 501, 503, 518, 
524, 584, 594 
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     Transversiones  100, 136, 162, 201, 266, 461, 506, 552, 
563, 595 
     Indels 51-53, 119, 125, 128-132, 138, 140-
141, 143-155, 157, 596 
  S. hirtum 53 Transiciones 16, 43, 49, 80, 81, 91, 106, 135, 143, 
145, 164, 204, 241, 267, 375, 466, 471, 
501, 518, 524,  581, 594 
     Transversiones  22, 107, 162, 201, 266, 469, 496, 503, 
528, 563, 595 
     Indels 51-53, 115-119, 125-126, 131-132, 138, 
142, 155, 451, 472, 569-572 
  S.pseudolulo 71 Transiciones 16, 43, 49, 80, 81, 91, 106, 107, 131, 
135, 143, 145, 152, 164, 204, 241, 267, 
375, 466, 471, 496, 501, 518, 524, 528, 
568, 573, 581, 594 
      Transversiones  22, 42, 58, 59, 70, 148, 162, 201, 266, 
469, 503, 503, 563, 581, 595 
      Indels 50, 60-63, 109-119, 125, 138-139, 142, 
155, 451, 472, 569-572 
  S. quitoense 54 Transiciones 16, 43, 49, 80, 81, 91, 106, 108, 135, 
143, 145, 152, 164, 204, 241, 267, 375, 
466, 471, 496, 501, 518, 524, 528, 573, 
581, 594 
     Transversiones  22, 162, 201, 266, 469, 563, 595 
     Indels 51-52, 109, 115-119, 125, 131-132, 
138, 142, 155, 451, 472, 569-572 
  S. sessiliflorum 65 Transiciones 16, 43, 80, 87, 91, 106, 135, 143, 145, 
164, 168, 181, 204, 241, 267, 375, 466, 
496, 501, 518, 524, 528, 573, 581, 594 
      Transversiones  22, 70, 162, 201, 266, 469, 470, 563, 
595 
      Indels 49, 51-61, 63-66, 117-119, 125, 131-
132, 138, 142, 155, 464, 472, 569-572 
S. mammosum S. viarum 50 Transiciones 9, 49, 77, 81, 82, 106, 143, 153, 189, 
201, 205, 209, 241, 254, 266, 268, 375, 
403, 419, 451, 487, 500, 513 
      Transversiones  4, 69, 70, 88, 148, 200, 218, 489, 
502,528, 581 
      Indels 41, 52-53, 62, 114-119, 125-127, 156, 
212, 244 
  S. melongena 75 Transiciones 9, 59, 82, 107, 153, 189, 209, 223, 237, 
241, 248, 267, 268, 402, 403, 404, 419, 
500, 528, 565, 581 
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     Transversiones  16, 69, 72, 154, 162, 164, 200, 201, 
204, 270, 461, 489, 502, 503, 506, 552,  
     Indels 41, 52-53, 62, 78, 109, 114-120, 125-
137, 143-150, 155-156, 212, 272 
  S. ovalifolium 102 Transiciones 9, 59, 82, 153, 154, 189, 202, 209, 267, 
268, 402, 403, 404, 419, 500, 534, 564, 
593, 596 
      Transversiones  16, 42, 83, 84, 162, 164, 167, 200, 201, 
204, 265, 266, 270, 461, 489, 502, 503, 
552, 553 
      Indels 52-53, 62, 69-75, 88-108, 114-119, 
126-137, 139-141, 143-150, 155-157, 
212 
  S. torvum 77 Transiciones 9, 59, 82, 105, 153, 154, 189, 202, 209, 
267, 268, 402, 403, 404, 419, 500, 534, 
564, 581, 593, 596 
     Transversiones  16, 42, 68, 69, 70, 88, 162, 164, 200, 
201, 204, 265, 266, 461, 489, 502, 503, 
506, 552, 553, 566 
     Indels 52-53, 62, 99, 114-119, 125-137, 141, 
143-150, 155-156, 212 
  S. 
sisymbriifolium 
73 Transiciones 36, 59, 82, 164, 189, 204, 209, 241, 
267, 268, 402, 403, 404, 419, 518, 528, 
581, 593, 594 
     Transversiones  16, 69, 70, 88, 100, 162, 200, 201, 218, 
266, 270, 461, 502, 503, 552, 563, 596 
     Indels 41, 52-53, 62, 114-119, 126-137, 143-
156, 212  
  S. sycophanta 76 Transiciones 16, 59, 82, 99, 164, 189, 204, 205, 209, 
252, 262, 267, 268, 402, 403, 404, 419, 
481, 503, 518, 528, 581, 584,   
     Transversiones  69, 70, 88, 100, 136, 162, 200, 201, 
218, 266, 270, 461, 481, 489, 502, 552, 
563,  
     Indels 41, 52-53, 62, 114-118, 126-132, 138, 
140-141, 143-157, 212, 596 
  S. hirtum 61 Transiciones 9, 16, 43, 82, 91, 117, 118, 135, 153, 
164, 189, 204, 205, 209, 267, 268, 403, 
419, 500, 518, 573 
     Transversiones  22, 69, 88, 107, 116, 126, 145, 148, 
162, 200, 201, 218, 266, 270, 469, 489, 
496, 502, 503, 506, 528, 563 
     Indels 41, 52-53, 62, 114, 127, 131-132, 138, 
142, 155-156, 212, 472, 569-572 
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  S.pseudolulo 72 Transiciones 9, 16, 43, 82, 91, 107, 117, 118, 131, 
135, 152, 153, 164, 189, 204, 205, 209, 
267, 268, 403, 419, 500, 518, 586, 573 
      Transversiones  22, 42, 58, 59, 69, 70, 88, 116, 145, 
148, 162, 200, 201, 218, 266, 270, 469, 
489, 502, 503, 506, 530, 563, 581 
      Indels 41, 50-51, 60-63, 109, 115, 126-127, 
138-139, 142, 155-156, 212, 451, 472, 
569-572 
  S. quitoense 60 Transiciones 9, 16, 43, 82, 91, 108, 117, 118, 135, 
152, 153, 164, 189, 204, 205, 209, 267, 
268, 403, 419, 500, 518, 573 
     Transversiones  22, 69, 70, 88, 116, 145, 162, 200, 201, 
218, 266, 270, 469, 489, 502, 506, 563,  
     Indels 41, 52, 62, 109, 114, 126-127, 131-132, 
138, 142, 155-156, 212, 451, 472, 569-
572 
  S. sessiliflorum 75 Transiciones 9, 16, 43, 81, 82, 87, 91, 117, 118, 135, 
153, 164, 168, 181, 186, 200, 204, 205, 
209, 267, 268, 403, 419, 471, 500, 518, 
573 
      Transversiones  22, 69, 88, 145, 148, 162, 201, 218, 
266, 270, 469, 470, 489, 502, 563 
      Indels 41, 49, 52-66, 114-116, 126-127, 131-
132, 138, 142, 155-156, 212, 569-572 
S. viarum S. melongena 61  Transiciones 49, 59, 77, 81, 88, 106, 107, 205, 223, 
237, 248, 254, 267, 375, 402, 404, 451, 
487, 513, 565,  
      Transversiones  4, 16, 72, 102, 154, 162, 164, 201, 204, 
218, 266,  461, 503, 552 
      Indels 76, 109, 120, 128-137, 143-150, 155, 
244, 272 
  S. ovalifolium 95 Transiciones 49, 59, 77, 81, 154, 202, 205, 241, 254, 
267, 375, 402, 404, 451, 487, 513, 528, 
534, 564, 581, 593, 596 
      Transversiones  4, 16, 42, 83, 84, 86, 162, 164, 167, 
201, 204, 218, 265, 266, 461, 503, 505, 
552, 553 
      Indels 41, 69-75, 88-108, 125, 128-137, 139-
141, 143-150, 155, 157, 244 
  S. torvum 62 Transiciones 49, 59, 77, 81, 88, 105, 106, 154, 202, 
205, 241, 254, 267, 375, 402, 404, 451, 
487, 513, 528, 534, 564, 593, 596 
     Transversiones  4, 16, 42, 68, 162, 164, 201, 204, 218, 
265, 266, 503, 552, 553, 566 
     Indels 41, 99, 128-137, 141, 143-150, 155, 
244 
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  S. 
sisymbriifolium 
59 Transiciones 9, 36, 49, 59, 77, 81, 88, 106, 164, 204, 
205, 254, 267, 375, 402, 404, 451, 487, 
500, 513, 518, 593, 594 
     Transversiones  4, 16, 100, 162, 201, 266, 461, 489, 
552, 563, 596 
     Indels 125, 128-137, 143-155, 244 
  S. sycophanta 64 Transiciones 9, 16, 49, 59, 77, 81, 88, 99, 106, 164, 
204, 241, 252, 254, 262, 267, 375, 402, 
404, 451, 481, 487, 489, 500, 503, 513, 
518, 584 
     Transversiones  4, 100, 136, 162, 201, 266, 461, 506, 
552, 563 
     Indels 119, 125, 128-132, 138, 140-141, 143-
155, 157, 244, 596 
  S. hirtum 57 Transiciones 16, 43, 49, 77, 81, 88, 91, 106, 135, 
143, 145, 164, 204, 241, 254, 267, 375, 
487, 513, 518, 573, 581 
     Transversiones  4, 22, 107, 266, 469, 496, 503, 528, 563 
     Indels 53, 115-119, 125-126, 131-132, 138, 
142, 155, 244, 162, 201, 451, 472, 569-
572 
  S.pseudolulo 72 Transiciones 16, 43, 49, 77, 81, 88, 91, 106, 107, 
131, 135, 143, 145, 152, 164, 204, 241, 
254, 267, 375, 487, 513, 518, 528, 568, 
573, 581 
      Transversiones  4, 22, 42, 58, 59, 70, 148, 162, 201, 
266, 469, 503, 530, 563, 581 
      Indels 50-53, 60-63, 109-119, 125, 138-139, 
155, 244, 451, 472, 569-572 
  S. quitoense 52 Transiciones 16, 43, 49, 77, 81, 88, 91, 106, 108, 
135, 143, 145, 152, 164, 204, 241, 254, 
267, 375, 487, 513, 518, 528, 573, 581 
     Transversiones  4, 22, 162, 201, 266, 469, 563 
     Indels 53, 109, 115-119, 125, 131-132, 138, 
142, 155, 244, 451, 472, 569-572 
  S. sessiliflorum 62 Transiciones 16, 43, 77, 87, 88, 91, 106, 135, 143, 
145, 164, 168, 181, 204, 241, 254, 267, 
375, 451, 571, 487, 513, 518, 528, 573, 
581 
      Transversiones  4, 22, 70, 162, 201, 266, 469, 563 
      Indels 49, 54-61, 63-66, 117-119, 125, 131-
132, 138, 142, 155, 244, 464, 472, 569-
572 
S. melongena S. ovalifolium 58 Transiciones 202, 223, 237, 241, 248, 528, 534, 564, 
565, 581, 593, 596 
      Transversiones  42, 83, 84, 153, 167, 265, 505, 553 
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      Indels 41, 69-76, 88-109, 120, 125, 139-141, 
157, 272 
  S. torvum 28 Transiciones 105, 106, 202, 223, 237, 241, 248, 528, 
534, 564, 565, 593, 596 
     Transversiones  42, 68, 72, 102, 154, 265, 553, 566 
     Indels 41, 76, 99, 109, 120, 141, 272 
  S. 
sisymbriifolium 
31 Transiciones 9, 36, 107, 223, 237, 248, 500, 518, 
565, 593, 594 
     Transversiones  72, 100, 102, 164, 204, 218, 499, 503, 
506, 563, 596 
     Indels 76, 109, 120, 125, 151-154, 272 
  S. sycophanta 45 Transiciones 9, 99, 107, 205, 223, 237, 241, 248, 
252, 262, 481, 489, 500, 518, 565, 584 
     Transversiones  16, 72, 100, 164, 204, 218, 503, 506, 
563 
     Indels 76, 109, 119-120, 125, 133-138, 140-
141, 151-154, 157, 272, 596 
  S. hirtum 56 Transiciones 43, 59, 91, 205, 223, 237, 241, 248, 
402, 404, 503, 518, 565, 573, 581 
     Transversiones  16, 22, 72, 102, 107, 154, 164, 204, 
218, 461, 469, 496, 528, 552, 563 
     Indels 53, 76, 109, 115-120, 126, 128-130, 
133-138, 142-150, 272, 569-572 
  S.pseudolulo 88 Transiciones 43, 59, 91, 107, 152, 205, 223, 237, 
241, 248, 402, 404, 503, 518, 528, 565, 
568, 573, 581 
      Transversiones  16, 22, 42, 58, 59, 70, 72, 102, 154, 
164, 204, 218, 461, 469, 503, 530, 552, 
563, 581 
      Indels 50-53, 60-63, 76, 109-120, 125, 128-
139, 142-150, 272, 451, 472, 569-572 
  S. quitoense 66 Transiciones 43, 59, 91, 107, 108, 152, 205, 223, 
237, 241, 248, 402, 404, 518, 528, 565, 
573, 581 
     Transversiones  16, 22, 72, 102, 109, 154, 164, 204, 
218, 461, 469, 503, 552, 563 
     Indels 53, 76, 115-120, 125, 128-130, 133-
138, 142-150, 272, 451, 472, 569-572 
  S. sessiliflorum 79 Transiciones 43, 81, 87, 91, 107, 168, 181, 205, 223, 
237, 241, 248, 402, 404, 471, 518, 528, 
565, 573, 581 
      Transversiones  16, 22, 70, 72, 102, 154, 164, 204, 218, 
464, 469, 470, 503, 552, 563 
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      Indels 49, 54-61, 63-66, 76, 109, 117-120, 
125, 128-130, 133-138, 142-150, 272, 
464, 472, 569-572 
S. ovalifolium S. torvum 39 Transiciones 581 
      Transversiones  68, 83, 84, 86, 167, 505, 565 
      Indels 69-75, 88-98, 100-108, 125, 139-140, 
157 
  S. 
sisymbriifolium 
53 Transiciones 9, 36, 202, 241, 500, 518, 528, 534, 
564, 581, 594 
     Transversiones  42, 83, 84, 86, 164, 167, 204, 218, 265, 
489, 503, 506, 553, 563, 596 
     Indels 41, 69-75, 88-108, 139-141, 151-154, 
157 
  S. sycophanta 61 Transiciones 9, 202, 205, 252, 262, 481, 489, 500, 
518, 528, 534, 564, 581, 584, 593 
     Transversiones  16, 42, 83, 84, 164, 167, 204, 218, 265, 
503, 505, 506, 553, 563 
     Indels 41, 69-75, 88-108, 119, 133-139, 151-
154, 596 
  S. hirtum 93 Transiciones 43, 59, 154, 202, 205, 402, 404, 503, 
518, 534, 573, 593, 596 
     Transversiones  16, 22, 42, 83, 84, 86, 164, 167, 204, 
218, 265, 461, 469, 496, 505, 552, 553,  
     Indels 41, 53, 69-75, 88-108, 115-119, 126, 
128-130, 133-150, 157, 451, 472, 569-
572 
  S.pseudolulo 85  Transiciones 43, 59, 152, 154, 202, 205, 402, 404, 
503, 518, 534, 564, 568, 573, 593, 596 
      Transversiones  16, 22, 42, 58, 59, 83, 84, 164, 167, 
204, 218, 265, 461, 469, 503, 505, 530, 
552, 553, 563, 581 
      Indels 41, 50-53, 60-63, 69-75, 88-119, 128-
150, 157, 451, 472, 569-572 
  S. quitoense 85 Transiciones 43, 59, 152, 154, 202, 205, 402, 404, 
518, 534, 564, 573, 593, 596 
     Transversiones  16, 22, 42, 83, 84, 86, 164, 167, 204, 
218, 265, 461, 469, 503, 505, 552, 563 
     Indels 41, 53, 69-75, 88-109, 115-119, 128-
130, 133-150, 157, 451, 472, 569-572 
  S. sessiliflorum 106 Transiciones 43, 81, 87, 154, 168, 181, 202, 205, 
402, 404, 471, 518, 534, 564, 573, 593, 
596 
      Transversiones  16, 22, 42, 83, 84, 167, 204, 218, 265, 
461, 469, 470, 503, 505, 552, 553, 563 
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      Indels 41, 49, 55-61, 63-66, 69-75, 88-108, 
117-119, 128-130, 133-150, 157, 464, 
472, 569-572 
S. torvum S. 
sisymbriifolium 
32 Transiciones 9, 36, 105, 202, 241, 500, 518, 528, 
534, 564, 594 
     Transversiones  42, 68, 164, 204, 218, 265, 489, 503, 
506, 553, 563, 566, 596 
     Indels 41, 99, 125, 141, 151-154,  
  S. sycophanta 44 Transiciones 9, 105, 164,202, 205, 252, 262, 481, 
489, 500, 518, 528, 534, 564, 584, 593 
     Transversiones  16, 42, 68, 100, 204, 218, 265, 503, 
506, 553, 563, 566,  
     Indels 41, 99, 119, 125, 133-138, 140, 151-
154, 157 
  S. hirtum 67 Transiciones 43, 59, 91, 105, 154, 202, 205, 402, 
404, 503, 518, 534, 564, 573, 593, 596 
     Transversiones  16, 22, 42, 68, 107, 164, 204, 218, 265, 
461, 469, 497, 528, 552, 553, 566 
     Indels 41, 53, 99, 115-119, 125-126, 128-130, 
133-138, 141-150, 451, 472, 569-572 
  S.pseudolulo 91 Transiciones 43, 59, 91, 105, 107, 152, 154, 202, 
205, 402, 404, 503, 518, 534, 564, 569, 
573, 581, 593, 596 
      Transversiones  16, 22, 42, 58, 59, 68, 70, 164, 204, 
218, 265, 461, 469, 503, 530, 534, 552, 
553, 563, 566, 581 
      Indels 41, 50-53, 60-63, 99, 109-119, 125, 
128-139, 141-150, 451, 472, 569-572 
  S. quitoense 68 Transiciones 43, 59, 68, 91, 105, 108, 152, 154, 202, 
205, 402, 404,  518, 534, 564, 573, 581, 
593, 596 
     Transversiones  16, 22, 42, 164, 204, 218, 265, 461, 
469, 503, 552, 553, 563, 566 
     Indels 41, 53, 99, 109, 115-119, 125, 128-130, 
133-138, 141-150, 451, 472, 569-572 
  S. sessiliflorum 81 Transiciones 43, 81, 87, 91, 105, 154, 168, 181, 202, 
205, 402, 404, 471, 518, 534, 564, 573, 
583, 593 596 
      Transversiones  16, 22, 42, 68, 70, 164, 204, 218, 265, 
461, 469, 470, 503, 552, 553, 563, 566 
      Indels 41, 49, 54-61, 63-66, 99, 117-119, 125, 
128-130, 133-138, 141-150, 464, 472, 
569-572 
S. 
sisymbriifolium 
S. sycophanta 24 Transiciones 36, 99, 205, 241, 252, 262, 481, 584, 
593 
154 Tipificación molecular y separación de especies de plantas del subgénero 
Leptostemonum (Solanaceae: Solanum),  usando regiones barcode. 
 
 
      Transversiones  16, 100, 489, 594 
      Indels 119, 133-138, 140-141, 157, 596 
  S. hirtum 62 Transiciones 9, 36, 43, 59, 91, 205, 241, 402, 404, 
500, 573, 581, 593, 594 
     Transversiones  16, 22, 100, 107, 461, 469, 489, 496, 
503, 506, 528, 552, 596 
     Indels 53, 115-119, 126, 128-130, 133-138, 
142-154, 451, 472, 569-572 
  S.pseudolulo 82 Transiciones 9, 36, 43, 59, 91, 107, 205, 241, 402, 
404, 500, 503, 528, 573, 581, 593, 594 
      Transversiones  16, 22, 42, 58, 59, 70, 100, 461, 469, 
489, 503, 530, 552, 581, 596 
      Indels 50-53, 60-63, 109-119, 128-139, 142-
154, 451, 472, 569-572 
  S. quitoense 61 Transiciones 9, 36, 43, 59, 91, 108, 205, 241, 402, 
404, 500, 503, 528, 573, 581, 593, 594 
     Transversiones  16, 22, 100, 461, 469, 489, 506, 552, 
596 
     Indels 53, 109, 115-119, 128-130, 133-138, 
142-154, 451, 472, 589-572 
  S. sessiliflorum 67 Transiciones 9, 36, 43, 81, 87, 91, 168, 181, 205, 
241, 402, 404, 471, 500, 503, 528, 573, 
581, 593, 594 
      Transversiones  16, 22, 70, 100, 461, 469, 470, 489, 
552, 596 
      Indels 49, 54-61, 63-66, 117-119, 128-130, 
142-154, 464, 472, 569-572 
S. sycophanta S. hirtum 59 Transiciones 9, 43, 59, 91, 99, 135, 252, 262, 403, 
404, 481, 489, 500, 573, 581, 584 
     Transversiones  22, 100, 107, 136, 138, 461, 469, 496, 
506, 528, 552 
     Indels 53, 115-118, 126, 128-130, 140-154, 
157, 451, 472, 569-572, 596 
  S.pseudolulo 74 Transiciones 9, 43, 59, 91, 99, 107, 135, 252, 262, 
402, 404, 481, 489, 500, 503, 528, 568, 
573, 581, 584 
      Transversiones  22, 42, 58, 59, 70, 100, 136, 461, 469, 
503, 506, 530, 552, 581 
      Indels 50-53, 60-63, 109-118, 128-132, 138-
154, 157, 451, 472, 569-572, 596 
  S. quitoense 59 Transiciones 9, 43, 59, 91, 99, 108, 135, 152, 262, 
402, 404, 481, 489, 500, 503, 528, 573, 
581, 584 
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     Transversiones  22, 100, 136, 138, 461 469, 506, 552 
     Indels 53, 109, 115-118, 128-130, 140-154, 
157, 451, 472, 569-572, 596 
  S. sessiliflorum 74 Transiciones 9, 43, 81, 87, 91, 99, 135, 168, 181, 
252, 262, 402, 404, 471, 481, 489, 500, 
503, 528, 573, 581, 584 
      Transversiones  22, 70, 100, 136, 138, 461, 469, 470, 
506, 552 
      Indels 49, 54-61, 63-66, 117-119, 128-130, 
140-154, 157, 464, 472, 569-572, 596 
S. hirtum S.pseudolulo 34 Transiciones 152, 503, 568 
      Transversiones  42, 58, 59, 70, 107, 148, 496, 503, 528, 
530, 581 
      Indels 50-53, 60-63, 109-115, 126, 131-132, 
138-139 
  S. quitoense 10 Transiciones 108, 152,  
     Transversiones  107, 148, 496, 503, 528 
     Indels 53, 109, 126 
  S. sessiliflorum 27 Transiciones 81, 87, 168, 181, 471 
      Transversiones  70, 107, 496, 503, 528 
      Indels 49, 53-61, 63-66, 126, 451, 464 
S.pseudolulo S. quitoense 29 Transiciones 107, 108, 568 
      Transversiones  42, 58, 59, 70, 148, 503, 530, 581 
      Indels 50-52, 60-63, 109-115, 131-132, 138-
139 
  S. sessiliflorum 47 Transiciones 81, 87, 107, 152, 168, 181, 471, 588 
      Transversiones  42, 70, 148, 470, 503, 530, 581 
      Indels 49-66, 109-116, 131-132, 138-139, 451, 
464 
S. quitoense S. sessiliflorum 29 Transiciones 81, 87, 108, 152, 168, 181, 471 
      Transversiones  70, 148, 470 
      Indels 49, 53-61, 63-66, 109, 115-116, 451, 
464 
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Tabla 12. Prueba de rango con signo de Wilcoxon de la divergencia intraespecífica entre loci. 
Par de locus  Rangos positivos Rangos negativos N Valor p Resultados  
W+ W-      
Mat k Trnh-
psbA 
5 0 13 0,043 trnh-psbA 
>MatK 
MatK  ITS  3 2 10 0,225 MatK=ITS 
Trnh-psbA ITS  3 2 10 0,225 TrnH-psbA=ITS 
N es el número de especies para las cuales  las tasas de divergencia fueron comparadas. El valor p 
es la probabilidad de que las tasas de divergencia sean iguales. Si el valor p fue menor que 0,05 se 
consideró que hubo diferencias significativas. 
 
 
Tabla 13. Prueba de rango con signo de Wilcoxon de la divergencia interespecífica entre loci. 
Par de locus  Rangos 
positivos 
Rangos 
negativos 
N Valor p Resultados  
W+ W-      
Mat k Trnh-psbA 90 1 91 0,000 trnH-psbA >MatK 
MatK  ITS  91 0 91 0,000 ITS>MatK 
Trnh-psbA ITS  49 17 66 0,000 ITS >trnh-psbA 
N es el número de especies para las cuales  las tasas de divergencia fueron comparadas. El valor p 
es la probabilidad de que las tasas de divergencia sean iguales. Si el valor p fue menor que 0,05 se 
consideró que hubo diferencias significativas. 
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Tabla 14. Valores de distancias inter-específicas promedio para el gen matK.  
  1 2 3 4 5 6 7 8 9 10 11 12 13 14 15 16 
1 S. acerifolium                 
2 S. asperolanatum 1,00                
3 S. 
atropurpureum 
0,28 1,50               
4 S. capsicoides 0,50 1,60 0,80              
5 S. hirtum 2,00 1,80 2,20 2,50             
6 S. jamaicense 1,00 1,10 1,50 1,80 1,80            
7 S. mammosum 0,70 1,40 0,90 1,30 2,10 1,40           
8 S. melongena 1,40 1,20 1,60 2,00 2,00 1,20 1,30          
9 S. ovalifolium 1,20 0,28 1,50 1,70 1,90 1,10 1,40 1,30         
10 S. pseudolulo 1,60 1,50 1,90 2,30 0,60 1,50 1,80 1,70 1,60        
11 S. quitoense 1,60 1,50 1,90 2,30 0,60 1,50 1,80 1,70 1,60 0,00       
12 S. subinerme 1,40 0,70 1,60 1,80 2,00 1,20 1,40 1,30 0,70 1,70 1,70      
13 S. sessyliflorum 1,60 1,50 1,90 2,30 0,60 1,50 1,80 1,70 1,60 0,28 0,28 1,70     
14 S. sycophanta 1,10 1,20 1,40 1,70 2,00 1,20 1,30 1,40 1,30 1,70 2,00 1,40 1,70    
15 S. sysimbrifolium 0,90 1,10 1,20 1,60 1,80 1,10 1,10 1,30 1,10 1,60 1,60 1,30 1,60 1,00   
16 S. torvum 1,10 0,14 1,40 1,60 1,70 1,00 1,30 1,10 0,20 1,40 1,40 0,60 1,40 1,10 1,00  
17 S. viarum 0,28 1,50 0,50 0,80 2,30 1,50 1,00 1,70 1,60 2,00 2,00 1,70 2,00 1,40 1,30 1,40 
Los valores en rojo indican aquellos que se encuentran dentro de la zona de solapamiento.  
 
 
Tabla 15. Valores de distancias inter-específicas promedio para la región trnH-psbA 
  
1 2 3 4 5 6 7 8 9 10 11 12 13 
1 S. acerifolium 
             
2 S. asperolanatum 4,68 
            
3 S. atropurpureum 0,25 4,41 
           
4 S. hirtum 4,47 3,59 4,31 
          
5 S. jamaicense 4,47 2,74 4,31 3,98 
         
6 S. mammosum 7,56 10,13 7,84 10,18 9,71 
        
7 S. melongena 6,13 4,86 5,85 5,34 4,26 8,79 
       
8 S. ovalifolium 7,74 2,47 7,49 5,79 3,7 10,43 5,47 
      
9 S. pseudolulo 3,97 3,99 3,74 1,59 3,52 9,26 5,03 6,33 
     
10 S. quitoense 3,88 3,91 3,61 1,55 3,42 9,26 4,96 6,27 0,05 
    
11 S. sisymbriifolium 3,61 2,47 3,35 2,53 1,51 8,41 3,62 4,25 2,61 2,53 
   
12 S. sycophanta 3,88 3,06 3,61 3,85 1,55 9,3 4,45 5,02 3,47 3,33 2,68 
  
13 S. torvum 4,95 1,08 4,68 3,75 2,57 10,26 4,96 2,7 4,31 4,2 3,61 3,06 
 
14 S. viarum 1,74 3,59 1,49 3,35 3,62 7,02 5,03 6,58 3,24 3,09 2,71 3,09 3,88 
Los valores en rojo indican aquellos que se encuentran dentro de la zona de solapamiento.  
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Tabla 16. Valores de distancias inter-específicas promedio para la región ITS. 
  
1 2 3 4 5 6 7 8 9 10 11 12 13 
1 S. acerifolium 
             
2 S. atropurpureum 1,06 
            
3 S. capsicoides 2,18 2,71 
           
4 S. hirtum 6,47 6,33 6,74 
          
5 S. mammosum 7,52 7,24 7,66 8,16 
         
6 S. melongena 6,93 6,71 7,32 5,72 7,91 
        
7 S. ovalifolium 8,92 8,87 8,64 6,70 8,37 4,20 
       
8 S. pseudolulo 7,14 7,06 7,19 1,44 8,26 6,16 6,76 
      
9 S. quitoense 6,68 6,55 6,76 1,23 7,40 6,12 6,49 1,05 
     
10 S. sessiliflorum 6,58 6,51 6,90 1,99 8,23 6,89 7,53 1,94 1,81 
    
11 
S. 
sisymbriifolium 
7,45 6,77 7,79 5,15 6,93 4,17 5,46 5,21 4,97 6,11 
   
12 S. sycophanta 7,89 7,60 8,22 5,32 7,52 5,00 6,11 5,26 5,14 6,28 2,45 
  
13 S. torvum 8,18 7,95 8,36 6,54 8,31 3,97 1,56 6,48 6,34 7,32 4,76 5,39 
 
14 S. viarum 2,48 2,59 2,74 6,07 6,73 6,37 8,29 6,65 6,11 6,60 6,89 7,29 7,61 
Los valores en rojo indican aquellos que se encuentran dentro de la zona de solapamiento.  
 
Tabla 17. Resultados de eficiencia de identificación con “best close match” para las tres regiones 
evaluadas, usando todas las especies secuenciadas para cada región.  
  MatK TrnH-psbA ITS ITS* 
# de especies 17 14 14 14 
# número de secuencias 82 51 30 28 
Identificación correcta (%) 78,04 66,66% 83,33% 82.14% 
Identificación incorrecta (%) 0,00% 0,00% 6,66% 0.0% 
Identificación ambigua (%) 19,51% 29,41% 0,00% 0.0% 
Ningún ajuste 2.43%  1.96%   10% 17.85% 
*Excluyendo datos de S.pseudolulo AStE11 y CA98.  
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Tabla 18. Resultados de eficiencia de identificación con “best close match” para las tres regiones 
evaluadas, usando datos homogéneos.  
 MatK TrnH-psbA ITS 
# de especies 12 12 12 
# número de secuencias 25 25 25 
Identificación correcta (%) 72% 68% 88% 
Identificación incorrecta (%) 0,0% 0,0% 0,0% 
Identificación ambigua (%) 16% 16% 0,0% 
Ningún ajuste 12% 16% 12% 
 
Tabla 19. Resultados de eficiencia de identificación con “All species barcode” para las tres 
regiones evaluadas, usando todas las especies secuenciadas para cada región. 
 MatK TrnH-psbA ITS ITS* 
# de especies 17 14 14 14 
# número de secuencias 82 51 30 28 
Identificación correcta (%) 90.24% 66.66% 40.0% 39.28% 
Identificación incorrecta (%) 0.0% 0.0% 6,66% 0.0% 
Identificación ambigua (%) 7.31% 29.41% 43.33% 42.85% 
Ningún ajuste 2.43% 3.92% 10% 17.85% 
*Excluyendo datos de S.pseudolulo AStE11 y CA98.  
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Tabla 20. Resultados de eficiencias de identificación con “All species barcode” para las tres 
regiones evaluadas, usando datos homogéneos. 
 MatK TrnH-psbA ITS 
# de especies 12 12 12 
# número de secuencias 25 25 25 
Identificación correcta (%) 32% 28% 32% 
Identificación incorrecta (%) 0% 0% 0% 
Identificación ambigua (%) 56% 56% 56% 
Ningún ajuste 12% 16% 12% 
*Excluyendo datos de S.pseudolulo AStE11 y CA98.  
 
Tabla 21. Resultados de agrupación en MOTUS con “Cluster”  para las tres regiones, usando todas 
las especies secuenciadas para cada región. 
 MatK TrnH-psbA ITS ITS* 
Número de especies 17 14 14 14 
Número de Cluster 15 14 12 14 
Porcentaje  88,2% 100% 100% 100% 
Divergencia de la secuencia 0,28% 0,3% 0,8% 0,7% 
*Excluyendo datos de S.pseudolulo AStE11 y CA98.  
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Tabla 22. Resultados de agrupación en MOTUS con “Cluster” para las tres regiones, usando datos 
homogéneos. 
 MatK* TrnH-psbA ITS 
Número de especies 12 12 12 
Número de Cluster 12 10 12 
Porcentaje 100% 83,3% 100% 
Divergencia de la secuencia 0,1% 0,3% 0,7% 
*Excluyendo datos de S.pseudolulo AStE11 y CA98.  
 
Tabla 23. Resultados de poder de discriminación de especies. Excluyendo datos de S.pseudolulo 
AStE11 y CA98.  
Marcador  matK + trnH-psbA matK + ITS ITS + trnH-psbA matK + trnH-psbA + ITS 
Numero de secuencias 
Número de especies 
45 
15 
27 
14 
22 
11 
22 
11 
Best close match (%correcta) 62.22% 77.77% 86.36% 90.9% 
Best close match (% ambigua) 31.11% 0% 0% 0% 
All species barcode (%correcta) 60.0% 33.33% 22.72% 27.27% 
All species barcode (%ambigua) 33.33% 44.44% 63.63% 54.54% 
MOTUS (Divergencia  
de la secuencia) 
15 (0,2%) 14 (0,24%) 11 (0,4%) 11 (0,35%) 
Máxima 
distancia intraespecífica 
2,39% 0,24% 0,3% 0,35% 
Mínima 
distancia interespecífica 
0% 0,39% 0,5% 0,29% 
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Tabla 24. Porcentaje de especies monofiléticas recuperadas con dos métodos de reconstrucción de 
árboles, usando 3 marcadores individuales y sus combinaciones.  
Marcador  NJ UPGMA 
matK 77,7% 77,7% 
trnH-pbsA 77,7% 77,7% 
ITS 88,9% 77,7% 
matK + trnH-psbA 77,7% 77,7% 
matK + ITS 88,9% 77,7% 
ITS + trnH-psbA 88,9% 77,7% 
matK + trnH-psbA + ITS 88,9% 77,7% 
 
 
Tabla 25. Porcentaje de especies monofiléticas recuperadas con dos métodos de reconstrucción de 
arboles, usando 3 marcadores individuales y sus combinaciones. Sin los datos  de S.pseudolulo 
(AStE11 y CA98) 
Marcador NJ UPGMA 
matK 77,7% 77,7% 
trnH-pbsA 77,7% 77,7% 
ITS 100% 100% 
matK + trnH-psbA 77,7% 77,7% 
matK + ITS 100% 100% 
ITS + trnH-psbA 100% 100% 
matK + trnH-psbA + ITS 100% 100% 
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Tabla 26. Números de acceso de secuencias disponibles en Genbank para las regiones matK y  
trnH-pbsA. 
Especie  Número de Acceso 
matK 
Número de Acceso 
trnH-pbsA 
Solanum atropurpureum EF439040.1  
Solanum candidum  JQ589243.1-JQ589245.1  
Solanum hirtum EF439026.1  
Solanum jamaicense JQ589259.1, GU135067.1 GU135400.1 
Solanum melongena  HM016409.1, HM016407.1, 
HM016405.1 
Solanum rudepanum  JQ589578.1, JQ589267.1, 
JQ589265.1 
 
Solanum sisymbriifolium EF439068.1, EF439070.1, 
EF439072.1 
 
Solanum torvum JN407210.1, JN407211.1, 
JN407213.1 
JN407062.1- JN407064.1, 
JN047231.1 
Solanum viarum GU135120.1, GU135073.1, 
GU135073.1 
GU135370.1, GU135408.1  
 
 
 
 Anexo A: Comparación de dos métodos de extracción de ADN a partir de 
plantas del género Solanum , subgénero Leptostemonum. 
 
Comparison of two DNA extraction methods for plants belonging Solanum genus  Leptostemonum 
subgenus. 
 
Isabel Cristina Cadavid Sánchez*1, Doris Amanda Rosero García**1, Sandra Inés Uribe 
Soto***1. 
 
Resumen  
Con el fin de disponer de un método  adecuado para la extracción de ADN de buena calidad para la 
obtención de secuencias a partir de plantas del género Solanum, se evaluaron dos métodos. El 
producto comercial DNeasy® Plant Mini Kit fue comparado con un buffer de lisis. Para este 
último método se evaluó si existían diferencias cuando las muestras se maceraron previamente con  
nitrógeno líquido. Los resultados en términos de calidad (relación A260/280 cuantificación en 
nanodrop) evidencian que no hubo diferencias significativas. Sin embargo, sí las hubo  en la 
concentración de ADN (ng/uL) obtenida (prueba de Dunnet, p<0,05) y en los porcentajes de 
amplificación mediante PCR (X2, p<0,05). A pesar de que los mejores resultados se obtuvieron 
con el producto comercial, los resultados comparables y los bajos costos de utilización del método 
de buffer de lisis,   permiten sugerir su uso  para la extracción de ADN en el grupo de plantas de 
interés.  
Palabras claves: Extracción, ADN, planta, solución tampón. 
 
Abstract 
In order to provide a suitable method for DNA extraction of good quality for obtaining sequences 
from plants of the Solanum genus, two methods were evaluated. The commercial product 
DNeasy® Plant Mini Kit was compared with a lysis buffer. For the last method it was evaluated if 
there were differences when the samples were previously macerated with liquid nitrogen. The 
results in quality terms (A260/280 quantification in NanoDrop) show no significant differences. 
However, there were differences in the DNA concentration (ng / uL) obtained (Dunnett test, p 
<0.05) and in the PCR amplification percentages (X2, p <0.05). Although the best results were 
obtained with the commercial product, the comparable results and low cost method with the lysis 
buffer, to suggest their use for DNA extraction in the group of plants of interest. 
Key words: DNA, extraction, plant, Buffer solution. 
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Introducción 
En las plantas (Reino Plantae), el género Solanum es uno de los  más  diversos de la familia 
Solanaceae, con aproximadamente 1500 especies (Weese y Bohs, 2007).  Al interior de este género 
se encuentra el subgénero Leptostemonum conocido como “spiny Solanum” o Solanum con 
espinas,  en el que se incluyen plantas caracterizadas por  poseer espinas en hojas y tallos,  y un 
número estimado de 350 a 450 especies (Levin et al., 2006).   
 
Entre las especies de este subgénero se encuentran algunas de importancia económica en la 
industria alimenticia  y  medicinal, relacionada esta última con propiedades antitumorales, 
antioxidantes y antimicrobianas (Chah et al., 2000; Kuo et al., 2000; Medina et al., 2009). En este 
grupo de plantas también se reconocen  plantas  hospederas o nutricias de algunas mariposas con 
las cuales establecen relaciones ecológicas ampliamente estudiadas en biología y evolución  
(Giraldo y Uribe, 2010a, 2010b).   
 
A pesar de la importancia de muchas de las especies del  subgénero Leptostemonum  y de la 
relevancia de su  adecuada identificación, su taxonomía es relativamente poco conocida y 
estudiada, lo que se relaciona con la gran variación morfológica y la poca disponibilidad de 
taxónomos especializados en el grupo (Spooner et al., 2001; Miz et al., 2008; Yousaf et al., 2010).  
En este sentido se considera que el uso de herramientas moleculares y la tipificación con caracteres 
moleculares, podría contribuir considerablemente en el conocimiento y separación de las especies 
del género Solanum de forma rápida, económica y acertada. 
 
La obtención de ADN de buena calidad y en cantidad adecuada para la realización de 
procedimientos moleculares, es un aspecto fundamental para el éxito de cualquier iniciativa que 
apunte a la identificación molecular de especies, como la que se adelanta con gran éxito para 
animales (Fazekas et al., 2009) y  avanza  para plantas (Hollingsworth et al., 2009). 
 
Esta iniciativa es conocida como “código de barras genético de especies o BARCODE” (Ausubel 
et al., 2002; Hebert et al., 2003).   
Para el género Solanum el protocolo de extracción de ADN reportado en la literatura corresponde 
al basado en  Bromuro de Cetilmetilamonio (CTAB) de Doyle y Doyle (1987) el cuál ha sido 
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usado con buenos resultados en la extracción de ADN de otros géneros de la familia Solanaceae y 
también en especies de la familia Juncaceae (Drabkova et al., 2002; Weese y Bohs, 2007; Turci et 
al., 2010).  Este método de extracción aunque se utiliza de rutina en muchos laboratorios, hace uso 
de solventes orgánicos como el cloroformo, generando un riesgo relativo para la salud humana y el 
ambiente principalmente por las dificultades para su eliminación (Valter de Oliveira et al., 2009; 
Niu et al., 2010). 
 
Productos  comerciales para la extracción de ADN como el  DNeasy® Plant Mini Kit (QIAGEN, 
Duesseldorf, Germany) son útiles y recomendados  para obtener  y  amplificar ADN de plantas 
aunque con mayores costos  (Drabkova et al., 2002; Vural, 2009). Otros  métodos como los 
llamados caseros que incluyen maceración y soluciones de lisis como el descrito por Collins et al. 
(1987), aparecen como alternativas económicas y exitosas para la obtención de ADN y han sido 
usados en diversos organismos como los insectos (Gómez et al., 2009; Marín et al., 2012). Sin 
embargo,  no se conoce el uso de este método para la extracción de ADN a partir de plantas. En el 
presente estudio se evaluó para las plantas Solanum con espinas, la efectividad en la extracción de 
ADN con calidad para PCR, del método de Collins et al. (1987) en comparación con el método 
comercial DNeasy® Plant Mini Kit. El objetivo principal fue seleccionar el mejor método de 
extracción de ADN por eficiencia y costos, para la amplificación de regiones moleculares 
propuestas como código genético de barras para este grupo de plantas. 
 
Materiales y métodos 
 
Material vegetal y preparación 
 Se procesaron  en total nueve plantas del subgénero Leptostemonum: dos ejemplares de Solanum 
torvum y uno de Solanum hirtum,  dos de  Solanum jamaicense, tres de Solanum pseudolulo y uno 
de Solanum viarum.  La identidad de las plantas fue verificada usando claves taxonómicas (Whalen 
et al., 1981)  y por comparación con especímenes del herbario MEDEL de la Universidad Nacional 
de Colombia, sede Medellín, y verificación con el especialista. Los especímenes fueron 
depositados como colección de referencia en el mismo herbario MEDEL.  Se utilizó como fuente 
de extracción el tejido foliar  de los nueve especímenes y se evaluó si existían diferencias al usar 
tejido fresco y/o seco. Se procesó el tejido fresco almacenado a temperatura ambiente y tejido seco, 
el cuál previamente fue sometido a una temperatura de 40 °C en un horno durante tres días.  La 
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cantidad  de  material vegetal usada fue 0,1 g cuando se encontraba fresco y 0,02 g seco,  cantidad 
que recomienda el producto comercial. 
 
Extracción de ADN 
 Método comercial, DNeasy® Plant Mini Kit (QIAgen). Se siguió el procedimiento 
indicado por la casa comercial.  
 
 Método Collins et al. (1987) con base en buffer de lisis.  Se siguió el método descrito por 
Collins et al. (1987). Brevemente se agregó 400 uL del tampón de lisis a la muestra y se 
homogenizó en un vial de 1,5mL.Se le adicionó 56 uL de acetato de potasio 8 M en el paso 
de precipitación de proteínas y el producto final se resuspendió en 100 uL de agua 
ultrapura.  El producto de ADN fue tratado con un uL de RNAasa (Fermentas®) a 37°C 
por 60 min. 
 
 Método Collins et al. (1987), modificado. Se adicionó un paso inicial de maceración de la 
muestra con nitrógeno líquido, posteriormente, la muestra pulverizada se sometió a los 
pasos descritos en el método de Collins et al.  El producto final fue tratado con un uL de 
RNAasa (Fermentas®) a 37°C por 60 min.   
 
Las muestras se conservaron a -20 ºC hasta la cuantificación del ADN y la realización de la PCR. 
 
Evaluación de la calidad y cantidad de ADN 
Se verificó la extracción del ADN genómico mediante una electroforesis con gel de agarosa al 
0,8%, usando TBE 1 X (Tris-Borato-EDTA) y EZ-vision® (Amresco Inc., USA). Para la 
visualización, se corrió a 80 V, durante 45 min.  Adicionalmente el ADN se cuantificó en un 
NanoDrop 1000 Spectrophotometer (Thermo Fisher Scientific Inc., USA) obteniendo los datos de 
concentración de ADN en ng/uL y la relación de absorbancias 260/280 nm como índice de la 
calidad.   
 
Finalmente la calidad del ADN extraído fue verificado a través de la amplificación de dos regiones 
del ADN cloroplastídico.  El espaciador intergénico del trnH-psbA se amplificó usando los primers 
3f (5´GTTATGCATGAACGTAATGCTC) 3´ y f (5´CGCGCATGGTGGATTCACAATCC 3´) 
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(Hamilton, 1999) y el siguiente perfil térmico: 80 ºC por 5min, (94 °C por 30 s, 56 ºC por 40 s, 72 
ºC por 1 min) x 35, 72 ºC por 10 min.  La segunda región amplificada fue el intrón trnL, usando los 
primers tab c (5´CGAAATCGGTAGACGCTACG 3´) y tab d 
(5´GGGGATAGAGGGACTTGAAC 3´)  (Taberlet et al., 2007) y el perfil térmico de PCR: 95 °C 
por 10 min, (95 °C por 30 s, 50 °C por 30 s, 72 °C por 2 min) x 35 .  
 
Para la amplificación de las dos regiones se utilizó un volumen final de 50 uL y concentraciones 
constantes de otros componentes: 2 mM de MgCl2, 1 X de Buffer, 0,2 mM de dNTPs, 0,2 uM de 
cada primer, 0,04 U/ul de Taq polimerasa  (Fermentas®) y un uL de DNA. Los productos de PCR 
fueron verificados mediante electroforesis en un gel de agarosa al 1,2%  usando EZ-vision® como 
colorante y se corrió a 70 V por 45 min. Los tamaños de las bandas fueron analizados mediante 
comparación con el marcador de peso molecular, Generuler 100pb (Fermentas®).  Las reacciones 
de amplificación se repitieron dos veces, una en el año 2010 y otra en el año 2012 con el fin de 
verificar la reproducibilidad de los experimentos.  
 
Análisis estadístico 
Para el análisis estadístico se utilizó el software SPSS para Windows, versión 15 (SPSS Inc., 
2008).  Para cada uno de los métodos de extracción, se calcularon las medias, desviaciones 
estándar (DS) y Análisis de Varianza (ANOVA) de un factor para los valores  de concentración de 
ADN y relación A260:A280.  Para identificar el método que presenta diferencias significativas en 
la concentración y calidad de ADN se utilizaron las pruebas  de Tukey y Dunnet (Miller, 1996).  
Para el análisis de las amplificaciones de los marcadores trnH- psbA y trnL se determinó el 
porcentaje de éxito y se utilizó la prueba de Chi-cuadrado (X2) para establecer si existían 
diferencias significativas entre los porcentajes obtenidos (Halos et al., 2004).  
 
Resultados y discusión 
Se logró la extracción de ADN a partir de muestras frescas y secas de plantas del género Solanum.  
Estos resultados son importantes teniendo en cuenta que para la ejecución de estudios con 
marcadores moleculares y en particular con secuencias es importante contar con ADN de buena 
calidad y cantidad.  En la actualidad el éxito de iniciativas mundiales como la del código genético 
de barras para identificar plantas, dependen en cierta medida del ADN con el cual se inicia el 
proceso de identidad molecular para el material vegetal.  Los geles de verificación de las 
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extracciones mostraron  productos de ADN de buena calidad y sin degradación (Figuras 1 y 2).  Al 
aplicar la prueba de Tukey, los experimentos con el método de Collins et al. (1987), no mostraron 
diferencias significativas en la concentración de ADN obtenida (P > 0,05).  De la misma forma en 
los tratamientos con el método comercial, no se encontraron diferencias (P > 0,05) (Tabla 1), lo 
cual indica que en todos los casos fue posible obtener buena cantidad de ADN, independiente del 
estado de la muestra.  Al comparar las extracciones del  método comercial con las del método de 
Collins et al. (1987), mediante la prueba de Dunett,  se encontraron diferencias significativas (P ˂ 
0,05) en todos los casos, obteniendo mayores concentraciones de ADN con el método de Collins et 
al. (1987) (Tabla 1).  En cuanto a la relación A260/A280 no se observó diferencias significativas 
(P > 0,05) en ninguna de las comparaciones. Es importante resaltar que la relación A260/280 fue < 
1.5 (Tabla 1 y 2) para todos los métodos, revelando la presencia de contaminantes, tales como 
proteínas (Manning, 1991), debido a esto en muchos casos fue necesario diluir la muestra a 1:100 
para realizar la PCR. Los resultados anteriores se encontraron tanto para el año 2010 como para el 
año 2012 (Tablas 1 y 2).  La amplificación de dos regiones de ADN, fue un indicador adicional de 
la concentración y calidad del ADN extraído,  en el 2010 el mayor porcentaje de éxito se obtuvo 
con el método comercial (89%) seguido por el método de Collins et al. (1987) (78%) partiendo de 
la muestra fresca y macerada con nitrógeno líquido (Tabla 3).  Además se encontraron diferencias 
significativas entre los tratamientos para los valores de amplificaciones (X2, P ˂ 0,05). Los 
resultados obtenidos con el método comercial fueron similares a los obtenidos en otros estudios  
(Drabkova et al., 2002; Vural, 2009), los cuáles demostraron que este método produce ADN de 
buena calidad para obtener productos de PCR.  Es importante tener en cuenta que la valoración del 
método de extracción a través de este parámetro es una de las más importantes, pues el objetivo de 
una extracción es obtener productos de amplificación exitosamente, para llevar a cabo los análisis 
deseados (Ausubel et al., 2002) Los resultados obtenidos para la región intrón trnL en el año 2012,  
utilizando muestras extraídas con el método Collins et al. (1987),  indicaron disminución en el 
éxito de PCR con respecto al año anterior, mientras que con el método comercial los resultados se 
mantuvieron estables (Tabla 4).  Esto puede deberse a que estas últimas muestras fueron 
almacenadas en buffer AE, suministrado en el producto comercial, el cual protege a las muestra de 
la degradación por DNAasas y mantiene el pH constante, brindando mayor estabilidad de la 
muestra en el tiempo.  Debido a que las muestras con el método Collins et al. (1987) se 
resuspendieron en agua, se recomienda el uso de buffer TE para trabajos que requieran almacenar 
muestras de ADN por largos periodos de tiempo (Micklos y Freyer, 2003) 
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Conclusión 
Se usó con éxito y por primera vez para Colombia el producto comercial DNeasy® Plant Mini Kit 
para extraer y amplificar ADN de plantas del subgénero Leptostemonum. Así mismo se encontró 
que el método de Collins et al. (1987)  nunca antes utilizado en plantas, permitió obtener resultados 
comparables en extracción y amplificación. Partiendo de muestras secas o frescas y pequeñas 
cantidades de tejido (0,02g - 0,1g) se obtuvo entre 278,3 ng/uL y 421,2  ng/uL y se amplificaron 
fragmentos de las regiones del espaciador intergénico trnH-psbA e intrón trnL. La maceración con 
nitrógeno líquido y la muestra fresca mejoraron los resultados. A pesar de que los datos obtenidos 
sugieren mejores resultados para el método comercial, el método de Collins et al. (1987) es más 
económico, produce ADN de buena calidad, y un mínimo riesgo para la salud humana y el medio 
ambiente. Por esta razón se seleccionó para los trabajos de la línea de taxonomía molecular  del 
grupo de investigación.  
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A.  B.  
 
Figura 1. Productos de extracción de ADN (5uL) usando el método de Collins et al. 
(1987).  Gel A. Códigos de las muestras: 1, 2, 3, 4.  S: muestra seca F: muestra fresca. Gel 
B. Códigos de las muestras: 1, 2, 3, 4. FN: muestra fresca macerada previamente con 
nitrógeno y SN: muestra seca macerada previamente con nitrógeno. 
 
  
 
Figura 2.  Productos de extracción de ADN (5uL) usando el método comercial DNeasy® 
Plant Mini Kit,  códigos de las muestras: 5, 3, 1, 6, 2, 4, 7, 8. S: muestra seca F: muestra 
fresca Gel. 
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Figura 3. Productos de amplificación del marcador  trnH-psbA. Gel de agarosa al 1,2%. 
5uL de muestra. Carriles: M: Marcador de peso molecular de 100 pb. Códigos de las 
muestras: A-K  
 
 
 
Tabla 1. Cuantificación en nanodrop del ADN extraído, año 2010. 
 
Método 
Concentración ng/ul 
(260nm) 
Valor mínimo-valor 
máximo 
µ (± 
DS) 
Índice  de calidad (260/280) 
Valor mínimo-valor máximo 
µ (±DS) 
C-S 185,98 - 457,1 
356,1 a 
(±90,3) 
1,02- 1,37 
1.22 a 
(±0.12) 
C-F 126,04- 523,9 
358,5 a 
(±148,8) 
1,14-1,65 
1.32 a 
(±0.2) 
C-F-N 143,44-851,6 
421,2 a 
(±238,9) 
0,52- 1,72 
1.27 a 
(±0,39) 
C-S-N 109.03- 436,21 
278,3 a 
(±110,8) 
1,09 – 1,48 
1.27 a  
(±0.14) 
K-F 21,89- 65,87 
43,9 b 
(±15,6) 
1,06-1,55 
1.30 a  
(±0.2) 
K-S 41,09-119,69 
68,1 b 
(±25,6) 
0,83-1,25 
1.07 a  
(±012) 
Métodos: C: Casero, K: kit DNeasy, N: macerado con nitrógeno líquido. Muestra: S: hoja seca, F: 
hoja fresco. Valores promedios (µ) acompañados por la misma letra no presentan diferencias 
estadísticamente significativas (P > 0,05).   
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Tabla 2. Cuantificación en nanodrop del ADN extraído, año 2012. 
 
Método 
Concentración ng/ul 
(260nm) 
Valor mínimo-valor 
máximo 
µ (DS) 
Índice  de calidad 
(260/280) 
Valor mínimo-valor 
máximo 
µ (DS) 
     
C-S 208,8 – 428,6 322,9 a (±90,4) 1,08 - 1,35 
1,26 a 
(±0,09) 
C-F 67,3 – 514 
295,8 a 
(±149,5) 
0,57 - 1,73 
1,23 a 
(±0,34) 
 
C-F-N 
69,6 - 703,2 
252,2 a 
(±198,6) 
0,45 - 1,79 
1,28 a 
(±0,4) 
 
C-S-N 64,5 - 478,1 
219,6 a 
(±124,5) 
1,08 - 1,59 
1,26 a 
(±0,09) 
K-F 12,68 - 50,61 
23,5 b 
(±11,9) 
0,82 - 1,55 
1,15 a 
(±0,25) 
K-S 22,37 - 81,79 46,5 b (±21,8) 0,81 - 1,18 
1,02 a 
(±0,12) 
Métodos: C: Casero, K: kit DNeasy, N: macerado con nitrógeno líquido. Muestra: S: hoja seca, F: 
hoja fresco. Valores promedios (µ) acompañados por la misma letra no presentan diferencias 
estadísticamente significativas (P > 0,05).   
 
 
Tabla 3. Porcentaje de muestras con amplificación de las regiones intrón trnL y TrnH-PsbA, año 
2010. 
 
Método 
Total 
amplificaciones 
intrón trnL 
n=9 
% 
Amplificación 
Total 
amplificaciones 
TnrH-PsbA 
n=9 
% 
Amplificación 
 
C-S 6 67 1 11  
C-F 6 67 3 33  
C-F-N 7 78 7 78  
C-S-N 6 67 1 11  
K-F 8 89 7 78  
K-S 6 67 5 55  
Métodos: C: Casero, K: kit DNeasy, N: macerado con nitrógeno líquido. Muestra: S: hoja seca, F: 
hoja fresco.  
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Tabla 4.  Porcentaje de muestras con amplificación de las regiones intrón trnL y TnrH-PsbA, año 
2012. 
  
Método Total 
amplificaciones 
intrón trnL  
n=9 
% 
Amplificación 
Total 
amplificaciones 
TnrH-PsbA  
n=9 
% 
Amplificación 
 
C-S 6 67 3 33  
C-F 5 56 6 67  
C-F-N 5 56 6 67  
C-S-N 3 33 3 33  
K-F 8 89 7 78  
K-S 7 78 6 67  
Métodos: C: Casero, K: kit DNeasy, N: macerado con nitrógeno líquido. Muestra: S: hoja seca, F: 
hoja fresco.  
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
176 Tipificación molecular y separación de especies de plantas del subgénero 
Leptostemonum (Solanaceae: Solanum),  usando regiones barcode. 
 
 
 
6. Bibliografía  
 
Álvarez, I., Wendel, J.F., 2003. Ribosomal ITS sequences and plant phylogenetic inference. 
Molecular phylogenetics and evolution 29, 417–434.  
 
Andrade-Cetto, A., Heinrich, M., 2005. Mexican plants with hypoglycaemic effect used in 
the treatment of diabetes. Journal of Ethnopharmacology 99, 325–348. 
 
Arca, M., Hinsinger, D.D., Cruaud, C., Tillier, A., Bousquet, J., Frascaria-Lacoste, N., 2012. 
Deciduous Trees and the Application of Universal DNA Barcodes: A Case Study on the 
Circumpolar Fraxinus. PloS one 7, e34089. 
 
Arias, M.L., Cano, C.I.M., Paz, O.A.D., Giraldo, A.B., 2007. Variabilidad Morfologica De La 
Colección Colombiana De Lulo (Solanum quitoense Lam.) y Especies Relacionadas De La Sección 
Lasiocarpa. Revista Facultad Nacional de Agronomía - Medellín 3939–3964. 
Arthan, D., Svasti, J., Kittakoop, P., Pittayakhachonwut, D., Tanticharoen, M., 
Thebtaranonth, Y., 2002. Antiviral isoflavonoid sulfate and steroidal glycosides from the 
fruits of Solanum torvum. Phytochemistry 59, 459–463. 
 
Ausubel, F.M., Brent, R., Kingston, R.E., Moore, D.D., Seidman, J.G., Smith, J.A., Struhl, K., 
2002. Short protocols in molecular biology: a compendium of methods from Current protocols in 
molecular biology. Hoboken. NJ: John Wiley & Sons, Inc. 
Bedoya-Reina, O.C., Barrero, L.S., 2009. Filogenia de lulo, tomate de árbol y sus parientes 
silvestres. Revista Corpoica: Ciencia y Tecnología Agropecuaria 10, 180–190. 
Beridze, T., Pipia, I., Beckæ, J., Hsuæ, S.C., Gamkrelidze, M., Gogniashvili, M., Tabidze, V., This, 
P., Bacilieri, R., Gotsiridze, V., 2011. Plastid DNA Sequence Diversity in a Worldwide Set of 
Grapevine Cultivars (Vitis vinifera L. subsp. vinifera). Bull. Georg. Natl. Acad. Sci 5. 
Bernal, J., Lobo, M., Londoño, M., 1998. Lulo La Selva. Corpoica Rionegro. 
Biela, A., Grote, K., Otto, B., Hoth, S., Hedrich, R., Kaldenhoff, R., 1999. The Nicotiana tabacum 
plasma membrane aquaporin NtAQP1 is mercury-insensitive and permeable for glycerol. The 
Plant Journal 18, 565–570. 
Blair, S., Madrigal, B., 2005. Plantas antimaláricas de Tumaco: Costa pacífica colombiana. 
Universidad de Antioquia. 
 
Bohs, L., 2004. A Chloroplast DNA Phylogeny of Solanum Section Lasiocarpa. Systematic 
Botany 29, 177–187. 
 177 
 
 
Bohs, L., 2005. Major clades in Solanum based on ndhF sequence data. Monographs in Systematic 
Botany 104, 27. 
Bohs, L., Olmstead, R.G., 1997. Phylogenetic relationships in Solanum (Solanaceae) based on 
ndhF sequences. Systematic Botany 5–17. 
Bohs, L., Olmstead, R.G., 2001. A reassessment of Normania and Triguera (Solanaceae). Plant 
Syst. Evol. 228, 33–48. 
Bruni, I., De Mattia, F., Galimberti, A., Galasso, G., Banfi, E., Casiraghi, M., Labra, M., 2010. 
Identification of poisonous plants by DNA barcoding approach. International journal of legal 
medicine 124, 595–603. 
 
Chacón, J., Madriñán, S., Chase, M.W., Bruhl, J.J., 2006. Molecular Phylogenetics of Oreobolus 
(Cyperaceae) and the Origin and Diversification of the American Species. Taxon 55, 359. 
Chah, K.F., Muko, K.N., Oboegbulem, S.I., 2000. Antimicrobial activity of methanolic extract of  
Solanum torvum fruit. Fitoterapia 71, 187–189. 
Chang, C.C., Lin, H.C., Lin, I.P., Chow, T.Y., Chen, H.H., Chen, W.H., Cheng, C.H., Lin, C.Y., 
Liu, S.M., Chang, C.C., 2006. The chloroplast genome of Phalaenopsis aphrodite (Orchidaceae): 
comparative analysis of evolutionary rate with that of grasses and its phylogenetic implications. 
Molecular Biology and Evolution 23, 279–291. 
Chase, M.W., Cowan, R.S., Hollingsworth, P.M., van den Berg, C., Madriñán, S., Petersen, G., 
Seberg, O., Jørgsensen, T., Cameron, K.M., Carine, M., 2007. A proposal for a standardised 
protocol to barcode all land plants. Taxon 295–299. 
Chase, M.W., Salamin, N., Wilkinson, M., Dunwell, J.M., Kesanakurthi, R.P., Haidar, N., 
Savolainen, V., Chase, M.W., Salamin, N., Wilkinson, M., 2005. Land plants and DNA barcodes: 
short-term and long-term goals. Philosophical Transactions of the Royal Society B: Biological 
Sciences 360, 1889–1895. 
Chataing, B., Concepción, J.L., Lobaton, R., Usubillaga, A., 1998. Inhibition of Trypanosoma 
cruzi Growth in vitro by Solanum Alkaloids A Comparison with Ketoconazole. Planta Medica-
Natural Products and Medicinal Plant Research 64, 31–36. 
 
Chen, S., Yao, H., Han, J., Liu, C., Song, J., Shi, L., Zhu, Y., Ma, X., Gao, T., Pang, X., 
Luo, K., Li, Y., Li, X., Jia, X., Lin, Y., Leon, C., 2010. Validation of the ITS2 Region as a 
Novel DNA Barcode for Identifying Medicinal Plant Species. PLoS ONE 5, e8613. 
Collins, F.H., Mendez, M.A., Rasmussen, M.O., Mehaffey, P.C., Besansky, N.J., Finnerty, V., 
1987. A ribosomal RNA gene probe differentiates member species of the Anopheles gambiae 
complex. The American journal of tropical medicine and hygiene 37, 37. 
178 Tipificación molecular y separación de especies de plantas del subgénero 
Leptostemonum (Solanaceae: Solanum),  usando regiones barcode. 
 
 
 
Constantino, L. M. 1997. Conocimiento de los ciclos de vida y plantas hospederas de lepidópteros 
diurnos de Colombia como estrategia para el manejo, uso y conservación de poblaciones silvestres. 
Seminarío Aconteceres Entomológicos. Octubre 30 y 31 (Medellín- Colombia). 
D’Arcy, W. G. 1991. The Solanaceae since 1976, with a review of its biogeography. in: J. G. 
Hawkes, R. N. Lester, M. Nee, and N. Estrada (eds.), Solanaceae III: taxonomy, chemistry, 
evolution. Royal Botanic Gardens. P. 75-138 
D’Arcy, W. G. 1979. The classification of the Solanaceae. J. G. Hawkes, R. N. Lester, and A. D. 
Skelding (eds.), The biology and taxonomy of the Solanaceae. Academic Press, London. Pages 3-
47 
D’Arcy, W.G. 1973. Solanaceae. Pp. 573-780 in R. E. Woodson & R. W. Schery (eds.), Flora of 
Panama. Ann. Missouri Botanical Gard. Vol. 60.D’Arcy, W.G. 1973. Solanaceae. Pp. 573-780 in 
R. E. Woodson & R. W. Schery (eds.), Flora of Panama. Ann. Missouri Botanical Gard. Vol. 60. 
D’Arcy, W.G. 1972. Solanaceae studies II: typification of subdivisions of Solanum. Ann. Missouri 
Bot. Gard. 59: 262-278.D’Arcy, W.G. 1972. Solanaceae studies II: typification of subdivisions of 
Solanum. Ann. Missouri Bot. Gard. 59: 262-278. 
Doyle, J., 1987. A rapid DNA isolation procedure for small quantities of fresh leaf tissue. 
Phytochem Bull 19, 11–15. 
Drabkova, L., Kirschner, J.A.N., Vlĉek, Ĉ., 2002. Comparison of seven DNA extraction and 
amplification protocols in historical herbarium specimens of Juncaceae. Plant Molecular Biology 
Reporter 20, 161–175. 
Drummond, A.J., Ashton, B., Buxton, S., Cheung, M., Cooper, A., Duran, C., Field, M., Heled, J., 
Kearse, M., Markowitz, S., 2011. Geneious v5. 4. Available from http://www. geneious. com/(5 
May 2011, date last accessed). 
Dunning, L.T., Savolainen, V., 2010. Broad-scale amplification of matK for DNA barcoding 
plants, a technical note. Botanical Journal of the Linnean Society 164, 1–9. 
Enciso-Rodríguez, F., Martínez, R., Lobo, M., Barrero, L.S., 2010. Genetic variation in the 
Solanaceae fruit bearing species lulo and tree tomato revealed by Conserved Ortholog (COSII) 
markers. Genetics and Molecular Biology 33, 271–278. 
Fazekas, A.J., Burgess, K.S., Kesanakurti, P.R., Graham, S.W., Newmaster, S.G., Husband, B.C., 
Percy, D.M., Hajibabaei, M., Barrett, S.C.H., 2008. Multiple multilocus DNA barcodes from the 
plastid genome discriminate plant species equally well. PLoS One 3, e2802. 
Fazekas, A.J., Kesanakurti, P.R., Burgess, K.S., Percy, D.M., Graham, S.W., Barrett, S.C.H., 
Newmaster, S.G., Hajibabaei, M., Husband, B.C., 2009. Are plant species inherently harder to 
 179 
 
 
discriminate than animal species using DNA barcoding markers? Molecular Ecology Resources 9, 
130–139. 
Flechas, H., Sánchez, L., Silva, J., 2008. Physiochemical screening and performance calculation of 
steroidal saponins from three provenances of Solanum quitoense var. septentrionale “Naranjillo”. 
Colombia Forestal 11, 201–211. 
Fory Sánchez, P.A., Sánchez Mosquera, I., Bohórquez Cháux, A., Ramírez, H., Medina Cano, C.I., 
Lobo Arias, M., 2010. Genetic variability of the Colombian collection of lulo (Solanum quitoense 
Lam.) and related species of section Lasiocarpa. Revista Facultad Nacional de Agronomía, 
Medellín 63, 5465–5476. 
Gachet, M.S., Lecaro, J.S., Kaiser, M., Brun, R., Navarrete, H., Muñoz, R.A., Bauer, R., Schühly, 
W., 2010. Assessment of anti-protozoal activity of plants traditionally used in Ecuador in the 
treatment of leishmaniasis. Journal of ethnopharmacology 128, 184–197. 
García-Albarado, J.C., Trejo-Téllez, L.I., Velásquez-Hernández, M.A., Ruiz-Bello, A., Gómez-
Merino, F.C., 2010. Crecimiento de petunia en respuesta a diferentes proporciones de composta en 
sustrato. Revista Chapingo. Serie horticultura 16, 107–113. 
Gargano, D., Vezzi, A., Scotti, N., Gray, J.C., Valle, G., Grillo, S., Cardi, T., 2005. The complete 
nucleotide sequence genome of potato (Solanum tuberosum cv Désirée) chloroplast DNA, in: Book 
of Abstracts of the 2nd Solanaceae Genome Workshop. p. 107. 
Giraldo S, C.E., Uribe S, S.I., 2010a. Solanum hirtum as a host plant for Mechanitis menapis 
menapis (Lepidoptera: Ithomiinae) in Colombia. Revista Colombiana de Entomología 36, 169–
171. 
Giraldo S, C.E., Uribe S, S.I., 2010b. Registro de Mechanitis polymnia (Lepidoptera: Ithomiinae) 
en Solanum jamaicense y ciclo de vida en laboratorio. Revista Colombiana de Entomología 36, 
165–168. 
Gracia de Garcia, C.C., Correa A, E., Rojas C, N., 1995. Estudio fitoquímico preliminar y 
evaluación de la actividad antimicrobiana de algunas plantas superiores colombianas; A preliminar 
phytochemical study and evaluation of the antimicrobial activity of some higher Colombian plants. 
Rev. Colomb. Ciencias quim. farm 42–8. 
 
Goloboff, P.A., Farris, J.S., Nixon, K.C., 2008. TNT, a free program for phylogenetic analysis. 
Cladistics 24, 774–786. 
Gómez-P, L.-M., Giraldo, C., López, A., Uribe, S., 2009. Diferenciación morfológica y molecular 
de Oleria makrena (Hewitson) y Oleria fumata (Haensch) (Lepidoptera: Ithomiinae); Molecular 
and morphological differentiation of Oleria makrena (Hewitson) and Oleria fumata (Haensch) 
(Lepidoptera: Ithomiinae). Neotrop. entomol 38, 616–623. 
180 Tipificación molecular y separación de especies de plantas del subgénero 
Leptostemonum (Solanaceae: Solanum),  usando regiones barcode. 
 
 
 
Gonzalez, M.A., Baraloto, C., Engel, J., Mori, S.A., Pétronelli, P., Riéra, B., Roger, A., Thébaud, 
C., Chave, J., 2009. Identification of Amazonian trees with DNA barcodes. PLoS One 4, e7483. 
Govind, P., 2011. Medicinal plants against liver diseases. International Research Journal of 
Pharmacy 2, 115–121. 
Haiat, S.W., Bucay, J.W., 2012. Algunas plantas utilizadas en México para el tratamiento del 
asma. ACTA PEDIÁTRICA DE MÉXICO 33. 
Hajibabaei, M., Janzen, D.H., Burns, J.M., Hallwachs, W., Hebert, P.D.N., 2006. DNA barcodes 
distinguish species of tropical Lepidoptera. Proceedings of the National Academy of Sciences of 
the United States of America 103, 968–971. 
Hall, T.A., 1999. BioEdit: a user-friendly biological sequence alignment editor and analysis 
program for Windows 95/98/NT, in: Nucleic Acids Symposium Series. pp. 95–98. 
Halos, L., Jamal, T., Vial, L., Maillard, R., Suau, A., Le Menach, A., Boulouis, H.J., Vayssier-
Taussat, M., 2004. Determination of an efficient and reliable method for DNA extraction from 
ticks. Veterinary research 35, 709–713. 
Hamilton, M.B., 1999. Four primer pairs for the amplification of chloroplast intergenic regions 
with intraspecific variation. Molecular Ecology 8, 521–523. 
Hashimoto, T., Yukimune, Y., Yamada, Y., 1986. Tropane Alkaloid Production in Hyoscyamus 
Root Cultures. Journal of Plant Physiology 124, 61–75. 
Hebert, P.D.N., Cywinska, A., Ball, S.L., deWaard, J.R., 2003. Biological identifications through 
DNA barcodes. Proc. R. Soc. Lond. B 270, 313–321. 
Heiser, C.B., 1989. Artificial Hybrids in Solanum sect. Lasiocarpa. Systematic Botany 14, 3. 
Hellión-lbarrola, M.C., Montalbetti, Y., Heinichen, O., Alvarenga, N., Figueredo, A., Ferro, E.A., 
2000. Isolation of hypotensive compounds from Solanum 
Hilu, K., Liang, H., 1997. The matK gene: sequence variation and application in plant systematics. 
American Journal of Botany 84, 830–830. 
Hilu, K.W., Borsch, T., Müller, K., Soltis, D.E., Soltis, P.S., Savolainen, V., Chase, M.W., Powell, 
M.P., Alice, L.A., Evans, R., 2003. Angiosperm phylogeny based on  matK sequence information. 
American Journal of Botany 90, 1758–1776. 
Hollingsworth, P.M., Forrest, L.L., Spouge, J.L., Hajibabaei, M., Ratnasingham, S., Van Der Bank, 
M., Chase, M.W., Cowan, R.S., Erickson, D.L., Fazekas, A.J., 2009. A DNA barcode for land 
plants. Proceedings of the National Academy of Sciences 106, 12794–12797. 
 181 
 
 
Hollingsworth, P.M., Graham, S.W., Little, D.P., 2011. Choosing and Using a Plant DNA Barcode. 
PLoS ONE 6, e19254. 
Howard, C., Socratous, E., Williams, S., Graham, E., Fowler, M.R., Scott, N.W., Bremner, P.D., 
Slater, A., 2012. PlantID–DNA-based identification of multiple medicinal plants in complex 
mixtures. Chinese Medicine 7, 18. 
 
Howard, H.M., 1970. Genetics of the potato Solanum tuberosum. ix + 126 pp. 
 
Hoyos, R., Uribe, S., Vélez, I., 2012. Tipificación de especímenes colombianos de Lutzomyia 
longipalpis (Diptera: Psychodidae) mediante “Código de Barras”. Revista Colombiana de 
Entomología 38, 134–140. 
Hu, J.-Y., Saedler, H., 2007. Evolution of the Inflated Calyx Syndrome in Solanaceae. Mol Biol 
Evol 24, 2443–2453. 
Hunziker, A. T., 2001. Genera Solanacearum. A. R. G. Ganter, Ruggell. Pages 49-85 Sivarajan 
VV and Balachandran I (1994) Ayurvedic drugs and their plant sources.Oxford and IBH 
Publication Co. Pvt. Ltd., New Delhi. pp. 210-213. 
Hunziker, A. T., 1979. South American Solanaceae: a synoptic survey. J. G. Hawkes, R. N. Lester, 
and A. D. Skelding (eds.), The biology and taxonomy of the Solanaceae. Academic Press, London. 
Idárraga P., A. & R. Callejas P. 2011. Análisis florístico de la vegetación del Departamento de 
Antioquia. pp- 00-00. En: A. Idárraga, R. del C. Ortiz, R. Callejas & M. Merello (eds.). Flora de 
Antioquia: catálogo de las plantas vasculares. vol. II. Listado de las plantas vasculares del 
departamento de Antioquia. Programa Expedición Antioquia-2103. Series Biodiversidad y 
Recursos Naturales. Universidad de Antioquia, Missouri Botanical Garden & Oficina de 
planeación departamental de la gobernación de Antioquia, Editorial D’Vinni, Bogotá, Colombia 
Innis, M.A., Gelfand, D.H., Sninsky, J.J., White, T.J., 1990. PCR protocols: a guide to methods 
and applications. Academic press. 
Ji, S.G., Huo, K.K., Wang, J., Pan, S.L., 2008. A molecular phylogenetic study of Huperziaceae 
based on chloroplast rbcL and psbA-trnH sequences. Journal of Systematics and Evolution 46, 
213–219. 
Kahlau, S., Aspinall, S., Gray, J.C., Bock, R., 2006. Sequence of the tomato chloroplast DNA and 
evolutionary comparison of solanaceous plastid genomes. Journal of molecular evolution 63, 194–
207. 
Kerr, K.C.R., Stoeckle, M.Y., Dove, C.J., Weigt, L.E.E.A., Francis, C.M., Hebert, P.D.N., 2007. 
Comprehensive DNA barcode coverage of North American birds. Molecular Ecology Notes 7, 
535–543. 
182 Tipificación molecular y separación de especies de plantas del subgénero 
Leptostemonum (Solanaceae: Solanum),  usando regiones barcode. 
 
 
 
Kim, S.C., Crawford, D.J., Jansen, R.K., Santos-Guerra, A., 1999. The use of a non-coding region 
of chloroplast DNA in phylogenetic studies of the subtribeSonchinae (Asteraceae: Lactuceae). 
Plant Systematics and Evolution 215, 85–99. 
Knapp, S., Bohs, L., Nee, M., Spooner, D.M., 2004. Solanaceae—a model for linking genomics 
with biodiversity. Comparative and Functional Genomics 5, 285–291. 
Kreader, C.A., 1996. Relief of amplification inhibition in PCR with bovine serum albumin or T4 
gene 32 protein. Applied and Environmental Microbiology 62, 1102–1106. 
Kress, W.J., Erickson, D.L., 2007. A Two-Locus Global DNA Barcode for Land Plants: The 
Coding rbcL Gene Complements the Non-Coding trnH-psbA Spacer Region. PLoS ONE 2, e508. 
Kress, W.J., Wurdack, K.J., Zimmer, E.A., Weigt, L.A., Janzen, D.H., 2005. Use of DNA barcodes 
to identify flowering plants. PNAS 102, 8369–8374. 
Kuo, K.W., Hsu, S.H., Li, Y.P., Lin, W.L., Liu, L.F., Chang, L.C., Lin, C.C., Lin, C.N., Sheu, 
H.M., 2000. Anticancer activity evaluation of the Solanum glycoalkaloid solamargine: Triggering 
apoptosis in human hepatoma cells. Biochemical pharmacology 60, 1865–1873. 
Lahaye, R., Van Der Bank, M., Bogarin, D., Warner, J., Pupulin, F., Gigot, G., Maurin, O., 
Duthoit, S., Barraclough, T.G., Savolainen, V., 2008. DNA barcoding the floras of biodiversity 
hotspots. Proceedings of the National Academy of Sciences 105, 2923–2928. 
LESTER, R.N., 1997. Typification of nineteen names of African Solanum species described by A. 
Richard and others, including S. campylacanthum and S. panduriforme. Botanical Journal of the 
Linnean Society 125, 273–293. 
Levin, R.A., Myers, N.R., Bohs, L., 2006. Phylogenetic relationships among the “spiny 
solanums”(Solanum subgenus Leptostemonum, Solanaceae). American Journal of Botany 93, 157–
169. 
Levin, R.A., Watson, K., Bohs, L., 2005. A four-gene study of evolutionary relationships in 
Solanum section Acanthophora. Am. J. Bot. 92, 603–612. 
Li, D.-Z., Gao, L.-M., Li, H.-T., Wang, H., Ge, X.-J., Liu, J.-Q., Chen, Z.-D., Zhou, S.-L., Chen, 
S.-L., Yang, J.-B., Fu, C.-X., Zeng, C.-X., Yan, H.-F., Zhu, Y.-J., Sun, Y.-S., Chen, S.-Y., Zhao, 
L., Wang, K., Yang, T., Duan, G.-W., 2011. Comparative analysis of a large dataset indicates that 
internal transcribed spacer (ITS) should be incorporated into the core barcode for seed plants. 
PNAS 108, 19641–19646. 
Li, H.Q., Chen, J.Y., Wang, S., Xiong, S.Z., 2012. Evaluation of six candidate DNA barcoding loci 
in Ficus (Moraceae) of China. Molecular Ecology Resources. 
 
 
 183 
 
 
Librado, P., Rozas, J., 2009. DnaSP v5: a software for comprehensive analysis of DNA 
polymorphism data. Bioinformatics 25, 1451–1452. 
Meyer, C.P., Paulay, G., 2005. DNA barcoding: error rates based on comprehensive sampling. 
PLoS biology 3, e422. 
 
Manning, K., 1991. Isolation of nucleic acids from plants by differential solvent precipitation. 
Analytical biochemistry 195, 45–50. 
Marín, M.A., López, A., Freitas, A.V.L., Uribe, S.I., 2009. Caracterización molecular de 
Euptychiina (Lepidoptera: Satyrinae) del norte de la Cordillera Central de los Andes. Rev Colomb 
Entomol 35, 235–244. 
Marín, M.A., López, A., Uribe, S.I., 2012. Interspecific variation in mitochondrial serine transfer 
RNA (UCN) in Euptychiina butterflies (Lepidoptera: Satyrinae): Structure and alignment. 
Mitochondrial DNA 23, 208–215. 
Mazzucato, A., Papa, R., Bitocchi, E., Mosconi, P., Nanni, L., Negri, V., Picarella, M.E., Siligato, 
F., Soressi, G.P., Tiranti, B., Veronesi, F., 2008. Genetic diversity, structure and marker-trait 
associations in a collection of Italian tomato (Solanum lycopersicum L.) landraces. Theor Appl 
Genet 116, 657–669. 
Mbuga J. 2005. Evaluación del efecto de extractos vegetales de especies del trópico 
húmedo sobre la vaquita (diabrotica balteata leconte). Tesis. Ing agrónomo. Costa rica. 
Earth  
 
Medal, J.C., Gandolfo, D., Pitelli, R.A., Santana, A., Cuda, J.P., Sudbrink, D.L., Spencer, 
N.R., others, 1999. Progress and prospects for biological control of Solanum viarum Dunal 
in the USA, in: International Symposium On Biological Control Of Weeds. pp. 627–631. 
 
Medina, C., Inés, C., Lobo Arias, M., Martínez, B., 2009. Revisión del estado del conocimiento 
sobre la función productiva del lulo (Solanum quitoense Lam.) en Colombia. Revista Corpoica: 
Ciencia y Tecnología Agropecuaria 10, 167–179. 
Meier, R., Shiyang, K., Vaidya, G., Ng, P.K.L., 2006. DNA barcoding and taxonomy in Diptera: a 
tale of high intraspecific variability and low identification success. Systematic biology 55, 715–
728. 
Mendoncca, J.L., de Santana, J.P., Mattos, L.M., Pinheiro, J.B., 2010. Wild Solanaceae: Potential 
for the Use as Rootstocks Resistant to Root-Knot Nematode (Meloidogyne spp.), in: XXVIII 
International Horticultural Congress on Science and Horticulture for People (IHC2010): 
International Symposium on Plant 917. pp. 243–247. 
 
184 Tipificación molecular y separación de especies de plantas del subgénero 
Leptostemonum (Solanaceae: Solanum),  usando regiones barcode. 
 
 
 
Meyer, R.S., Karol, K.G., Little, D.P., Nee, M.H., Litt, A., 2012. Phylogeographic relationships 
among Asian eggplants and new perspectives on eggplant domestication. Molecular phylogenetics 
and evolution. 
Micklos DA, Freyer GA. DNA science. 2003. In: Crotty D, editor. New York: Cold Spring 
Harbor Laboratory Press. 
 
MIN, X.J.I.A., Hickey, D.A., 2007. Assessing the effect of varying sequence length on DNA 
barcoding of fungi. Molecular Ecology Notes 7, 365–373. 
Miz, R.B., Mentz, L.A., Souza-Chies, T.T., 2008. Overview of the phylogenetic relationships of 
some southern Brazilian species from section Torva and related sections of “spiny Solanum” 
(Solanum subgenus Leptostemonum, Solanaceae). Genetica 132, 143–158. 
Mogensen, H.L., 1996. The hows and whys of cytoplasmic inheritance in seed plants. American  
Journal of Botany 383–404. 
 
Mohan, M., Kamble, S., Gadhi, P., Kasture, S., 2010. Protective effect of Solanum torvum 
on doxorubicin-induced nephrotoxicity in rats. Food and Chemical Toxicology 48, 436–
440. 
 
 
Mohan, M., Jaiswal, B.S., Kasture, S., 2009. Effect of Solanum torvum on blood pressure 
and metabolic alterations in fructose hypertensive rats. Journal of ethnopharmacology 126, 
86–89. 
 
Morjan, C.L., Rieseberg, L.H., 2004. How species evolve collectively: implications of gene flow 
and selection for the spread of advantageous alleles. Molecular Ecology 13, 1341–1356. 
 
Mosquera, O.M., Correra, Y.M., Niño, J., 2009. Antioxidant activity of plant extracts from 
Colombian flora. Revista Brasileira de Farmacognosia 19, 382–387. 
Muñoz, V., Sauvain, M., Bourdy, G., Callapa, J., Rojas, I., Vargas, L., Tae, A., Deharo, E., 2000. 
The search for natural bioactive compounds through a multidisciplinary approach in Bolivia. Part 
II. Antimalarial activity of some plants used by Mosetene indians. Journal of ethnopharmacology 
69, 139–155. 
Mullahey, J.J., Nee, M., Wunderlin, R.P., Delaney, K.R., 1993. Tropical soda apple 
(Solanum viarum): a new weed threat in subtropical regions. Weed Technology 783–786. 
 
Murillo, E., Meléndez-Martínez, A.J., Portugal, F., 2010. Screening of vegetables and fruits from 
Panama for rich sources of lutein and zeaxanthin. Food Chemistry 122, 167–172. 
 
 185 
 
 
Nee, M. 1999. Synopsis of Solanum in the New World. In M. Nee, D. E. Symon, R. N. Lester, and 
J. P. Jessop [eds.], Solanaceae IV: advances in biology and utilization, 285–333. Royal Botanic 
Gardens, Kew, Richmond, Surrey, UK. 
Nee, M., 1979. Patterns in biogeography in Solanum, section Acanthophora. Hawkes, J, G,, Lester, 
R, N,, Skelding, A, D ed (s). The biology and taxonomy of the Solanaceae. London, Academic 
Press for the Linnean Society 569–580. 
 
Newmaster, S.N.S., Fazekas, A.F.A., Ragupathy, S.R.S., 2006. DNA barcoding in land 
plants: evaluation of rbcL in a multigene tiered approach. Botany 84, 335–341. 
 
Nguelefack, T.B., Feumebo, C.B., Ateufack, G., Watcho, P., Tatsimo, S., Atsamo, A.D., 
Tane, P., Kamanyi, A., 2008. Anti-ulcerogenic properties of the aqueous and methanol 
extracts from the leaves of Solanum torvum Swartz (Solanaceae) in rats. Journal of 
ethnopharmacology 119, 135–140. 
 
Niño, J., Correa, Y.M., Cardona, G.D., Mosquera, O.M., 2011. Antioxidant and antitopoisomerase 
activities in plant extracts of some Colombian flora from La Marcada Natural Regional Park. 
Revista de Biología Tropical 59, 1089–1097. 
Niño Osorio, J., Correa, N., Milena, Y., Mosquera, M., Oscar, M., Bustamante Peláez, A.M., 2007. 
Evaluación de extractos vegetales para el control de la broca del café (Hypothenemus hampei, 
ferrari). Scientia 
Niu, C., Kebede, H., Auld, D.L., Woodward, J.E., Burow, G., Wright, R.J., 2010. A safe 
inexpensive method to isolate high quality plant and fungal DNA in an open laboratory 
environment. African Journal of Biotechnology 7. 
Odonne, G., Berger, F., Stien, D., Grenand, P., Bourdy, G., 2011. Treatment of leishmaniasis in the 
Oyapock basin (French Guiana): A KAP survey and analysis of the evolution of phytotherapy 
knowledge amongst Wayãpi Indians. Journal of Ethnopharmacology 137, 1228–1239. 
  
Orozco, C.I., Beltrán, G.D., Porras, N., Nee, M., 2008. Listado de especies espinosas de Solanum 
L.(Leptostemonum, Solanaceae). Reporte. 
 
Pang, X., Liu, C., Shi, L., Liu, R., Liang, D., Li, H., Cherny, S.S., Chen, S., 2012. Utility of the 
trnH–psbA Intergenic Spacer Region and Its Combinations as Plant DNA Barcodes: A Meta-
Analysis. PLoS ONE 7, e48833. 
PAZ, A., GONZALEZ, M., CRAWFORD, A.J., 2011. DNA Barcode of Life: An Introduction and 
Perspective. Acta Biológica Colombiana 16, 161–176. 
Pérez Jackson, L., Castillo, A.A., Salas Martínez, H., Puente Zapata, E., Betancourt Hernández, J., 
Jackson Horruitiner, E., Mora Tassé, Y., 2011. Toxicidad aguda oral de Solanum torvum 
Sw.(prendejera). Revista Cubana de Plantas Medicinales 16, 390–395. 
186 Tipificación molecular y separación de especies de plantas del subgénero 
Leptostemonum (Solanaceae: Solanum),  usando regiones barcode. 
 
 
 
Piccillo, G.A., Mondati, E.G.M., Moro, P.A., 2002. Six clinical cases of Mandragora autumnalis 
poisoning: diagnosis and treatment. European journal of emergency medicine 9, 342–347. 
Pinheiro, J.B., de Mendoncca, J.L., de Santana, J.P., 2010. Reaction of Wild Solanaceae to 
Meloidogyne incognita Race 1 and M. javanica, in: XXVIII International Horticultural Congress 
on Science and Horticulture for People (IHC2010): International Symposium on Plant 917. pp. 
237–241 
Rapini, A., Chase, M.W., Konno, T.U., 2006. Phylogenetics of South American 
Asclepiadoideae (Apocynaceae). Taxon 119–124. 
 
Rohwer, J.G., 2000. Toward a phylogenetic classification of the Lauraceae: evidence from 
matK sequences. Systematic Botany 25, 60–71. 
 
Roy, S., Tyagi, A., Shukla, V., Kumar, A., Singh, U.M., Chaudhary, L.B., Datt, B., Bag, S.K., 
Singh, P.K., Nair, N.K., 2010. Universal plant DNA barcode loci may not work in complex 
groups: a case study with Indian Berberis species. PloS One 5, e13674. 
Saber, A.H., Balbaa, S.I., Zaky, A.Y., 1965. Pharmagognostical Study of Solanum Atropurpureum 
Schrank. Planta Med 13, 104–115. 
 
Salazar, G.A., Cabrera, L.I., Madriñán, S., Chase, M.W., 2009. Phylogenetic relationships of 
Cranichidinae and Prescottiinae (Orchidaceae, Cranichideae) inferred from plastid and nuclear 
DNA sequences. Ann Bot 104, 403–416. 
Sánchez-Medina, A., García-Sosa, K., May-Pat, F., Peña-Rodríguez, L.M., 2001. Evaluation of 
biological activity of crude extracts from plants used in Yucatecan Traditional Medicine Part I. 
Antioxidant, antimicrobial and $\beta$-glucosidase inhibition activities. Phytomedicine 8, 144–
151. 
Sang, T., Crawford, D., Stuessy, T., 1997. Chloroplast DNA phylogeny, reticulate evolution, and 
biogeography of Paeonia (Paeoniaceae). American Journal of Botany 84, 1120–1120. 
Sass, C., Little, D.P., Stevenson, D.W., Specht, C.D., 2007. DNA Barcoding in the Cycadales: 
Testing the Potential of Proposed Barcoding Markers for Species Identification of Cycads. PLoS 
ONE 2, e1154. 
Selvaraj, D., Sarma, R.K., Sathishkumar, R., 2008. Phylogenetic analysis of chloroplast matK gene 
from Zingiberaceae for plant DNA barcoding. Bioinformation 3, 24. 
Schultes, R.E., Romero C, R., 1962. Edible fruits of Solanum in Colombia. Frutas comestibles de 
Solanum en Colombia. Botanical museum Leaelets Harvard University (USA). 19, 235–286. 
 
 187 
 
 
Shaw, J., Lickey, E.B., Schilling, E.E., Small, R.L., 2007. Comparison of whole chloroplast 
genome sequences to choose noncoding regions for phylogenetic studies in angiosperms: the 
tortoise and the hare III. American Journal of Botany 94, 275–288. 
Shi, S., Jin, H., Zhong, Y., He, X., Huang, Y., Tan, F., Boufford, D.E., 2000. Phylogenetic 
relationships of the Magnoliaceae inferred from cpDNA mat K sequences. TAG Theoretical and 
Applied Genetics 101, 925–930. 
 
Sivapriya, M., Leela, S., 2007. Isolation and purification of a novel antioxidant protein 
from the water extract of Sundakai (Solanum torvum) seeds. Food chemistry 104, 510–
517. 
 
Sivarajan V.V., Balachandran I., 1994. Ayurvedic drugs and their plant sources. Oxford and IBH 
Publication Co. Pvt. Ltd., New Delhi. pp. 210-213. 
 
SMITH, M., POYARKOV, N.A., HEBERT, P.D.N., 2008. DNA BARCODING: CO1 DNA 
barcoding amphibians: take the chance, meet the challenge. Molecular Ecology Resources 8, 235–
246. 
Sol Genomics Network [WWW Document], 2013. . URL http://solgenomics.net/solanaceae-
project/index.pl 
Solanaceae Source [WWW Document], 2012. . URL http://www.nhm.ac.uk/research-
curation/research/projects/solanaceaesource/ 
Sotuyo, S., Delgado-Salinas, A., Chase, M.W., Lewis, G.P., Oyama, K., 2007. Cryptic speciation 
in the Caesalpinia hintonii complex (Leguminosae: Caesalpinioideae) in a seasonally dry Mexican 
forest. Annals of botany 100, 1307–1314. 
Spooner, D.M., 2009. DNA barcoding will frequently fail in complicated groups: An example in 
wild potatoes. American Journal of Botany 96, 1177–1189. 
Spooner, D.M., Anderson, G.J., Jansen, R.K., 1993. Chloroplast DNA evidence for the 
interrelationships of tomtoes, potatoes, and pepinos (Solanaceae). American Journal of Botany 
676–688. 
Spooner, D.M., Van Den Berg, R.G., Rivera-Peña, A., Velguth, P., Del Rio, A., Salas-López, A., 
2001. Taxonomy of Mexican and Central American members of Solanum Series Conicibaccata 
(sect. Petota). Systematic botany 26, 743–756. 
Stanford, A.M., Harden, R., Parks, C.R., 2000. Phylogeny and biogeography of Juglans 
(Juglandaceae) based on matK and ITS sequence data. American Journal of Botany 87, 872–882. 
Stern, S., Agra, M. de F., Bohs, L., 2011. Molecular delimitation of clades within New World 
species of the “spiny solanums” (Solanum subg. Leptostemonum). Taxon 60, 1429–1441. 
188 Tipificación molecular y separación de especies de plantas del subgénero 
Leptostemonum (Solanaceae: Solanum),  usando regiones barcode. 
 
 
 
Sugita, M., Shinozaki, K., Sugiura, M., 1985. Tobacco chloroplast tRNALys (UUU) gene contains 
a 2.5-kilobase-pair intron: an open reading frame and a conserved boundary sequence in the intron. 
Proceedings of the National Academy of Sciences 82, 3557–3561. 
Sugiura, M., 1992. The chloroplast genome. Plant molecular biology 19, 149–168. 
Sun, Z., Gao, T., Yao, H., Shi, L., Zhu, Y., Chen, S., 2011. Identification of Lonicera japonica and 
its related species using the DNA barcoding method. Planta medica 77, 301. 
 
Taberlet, P., Coissac, E., Pompanon, F., Gielly, L., Miquel, C., Valentini, A., Vermat, T., Corthier, 
G., Brochmann, C., Willerslev, E., 2007. Power and limitations of the chloroplast trnL (UAA) 
intron for plant DNA barcoding. Nucleic Acids Research 35, e14–e14. 
Tamura, K., Peterson, D., Peterson, N., Stecher, G., Nei, M., Kumar, S., 2011. MEGA5: molecular 
evolutionary genetics analysis using maximum likelihood, evolutionary distance, and maximum 
parsimony methods. Molecular biology and evolution 28, 2731–2739. 
Tate, J.A., Simpson, B.B., 2003. Paraphyly of Tarasa (Malvaceae) and diverse origins of the 
polyploid species. Systematic Botany 28, 723–737. 
Timmermans, B.G.H., 2005. Solanum sisymbriifolium (Lam.): a trap crop for potato cyst 
nematodes. Wageningen Universiteit. 
 
Turci, M., Sardaro, M.L.S., Visioli, G., Maestri, E., Marmiroli, M., Marmiroli, N., 2010. 
Evaluation of DNA extraction procedures for traceability of various tomato products. Food control 
21, 143–149. 
Valter de Oliveira, L.F., Wallau, G.L., Silva Loreto, E.L., 2009. Isolation of high quality DNA: a 
protocol combining “rennet” and glass milk. Electronic Journal of Biotechnology 12, 11–12. 
Vural, H.C., 2009. Genomic DNA isolation from aromatic and medicinal plants growing in 
Turkey. Sci. Res. Essays 4, 59–64. 
Wang, N., Jacques, F.M.B., Milne, R.I., Zhang, C.Q., Yang, J.B., 2012. DNA barcoding of 
Nyssaceae (Cornales) and taxonomic issues. Botanical Studies 53, 265–274. 
 
Ward, R.D., Zemlak, T.S., Innes, B.H., Last, P.R., Hebert, P.D.N., 2005. DNA barcoding 
Australia’s fish species. Philosophical Transactions of the Royal Society B: Biological Sciences 
360, 1847–1857. 
Weese, T.L., Bohs, L., 2007. A Three-Gene Phylogeny of the Genus Solanum (Solanaceae). 
Systematic Botany 32, 445–463. 
Weissenberg, M., Levy, A., Svoboda, J.A., Ishaaya, I., 1998. The effect of some Solanum  steroidal 
alkaloids and glycoalkaloids on larvae of the red flour beetle, Tribolium castaneum, and the 
tobacco hornworm, Manduca sexta. Phytochemistry 47, 203–209.  
 189 
 
 
 
Whalen, M.D., 1984. Conspectus of Species Groups in Solanum Subgenus Leptostemonum. L.H. 
Bailey Hortorium. 
Whalen, M.D., Costich, D.E., Heiser, C.B., 1981. Taxonomy of Solanum section lasiocarpa. 
Gentes Herb.(Ithaca) 12, 41–129. 
Whitlock, B.A., Hale, A.M., Groff, P.A., 2010. Intraspecific inversions pose a challenge for the 
trnH-psbA plant DNA barcode. PloS one 5, e11533. 
Yousaf, Z., Shinwari, Z.K., Khan, M.A., 2010. Phenetic Analysis of Medicinally Important 
Species Of The Genus Solanum From Pakistan. Pak. J. Bot 42, 1827–1833. 
